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Liite 1. Alleelitaajuudet mikrosatelliittilokuksissa 
1 Johdanto  
 
Populaation perinnöllistä muuntelua vähentävät alhainen tehollinen populaatiokoko, joka 
johtuu muun muassa vähäisestä lisääntyvien yksilöiden määrästä. Sisäsiitoksessa ja 
lisääntyvien yksilöiden määrän vähetessä perinnöllisen muuntelun määrä vähenee tasaisesti 
kaikissa kohdin genomia. Suuntaavan valinnan perinnöllistä muuntelua vähentävä vaikutus 
kohdistuu puolestaan paikallisesti tiettyyn genomialueeseen tai tiettyihin genomialueisiin. 
Voimakkaan suuntaavan valinnan kohdistuessa tiettyyn geeniin, geenin lähellä olevan 
kromosomialueen perinnöllinen muuntelu vähenee ja kytkentäepätasapaino lisääntyy. Nämä 
muutokset ovat seurausta nk. valinnan ja kytkennän yhteisvaikutuksesta (engl. hitch-hiking 
effect, vapaasti suomennettuna ”liftausvaikutus”) Vuonna 1974 Maynard Smith & Haigh 
kuvasivat ilmiön, jossa suotuisa mutaatio syntyy. Sen frekvenssi on aluksi alhainen ja 
myöhemmin, valinnan vaikutuksesta, se fiksoituu populaatioon. Valinta ei kohdistu 
pelkästään suotuisasti vaikuttavaan uuteen alleeliin vaan myös alleelifrekvensseihin läheisesti 
kytkeytyneissä lokuksissa. Kytkeytyneiden lokusten alleelit, jotka ovat kromosomissa 
hetkellä, jolloin alkuperäinen mutaatio syntyi, tapaavat yleistyä muiden alleelin vähentyessä. 
Tätä ilmiötä, jossa kahden tai useamman kytkeytyneen lokuksen alleelitaajuuksissa tapahtuu 
muutoksia valinnan kohdistuessa yhden lokuksen yhteen alleeliin, kutsutaan 
liftausvaikutukseksi.  
 
Populaatioiden perinnöllisessä muuntelussa tapahtuvia muutoksia voidaan tutkia 
molekyyligeneettisten merkkien avulla. Erityisesti lyhyitä DNA:n toistojaksoja, ns. 
mikrosatelliittimerkkejä, on käytetty tässä yhteydessä runsaasti (Schlötterer 2003).  
Mikrosatelliittimerkit ovat neutraaleja geneettisiä merkkejä eli ne itsessään eivät yleensä ole 
valinnan kohteena, sillä ne sijaitsevat kromosomissa geenejä koodaamattomalla alueella.  
Mikrosatelliittimerkkejä on käytetty liftausvaikutuksen tutkimiseen ja tähän 
käyttötarkoitukseen niille on kehitetty myös omia tilastollisia menetelmiä (Schlötterer 2003).  
Kromosomissa lähekkäin sijaitsevien mikrosatelliittimerkkien polymorfiaa analysoimalla 
voidaan tutkia, sijaitsevatko ne lähellä valinnan vaikutuksen alaista geeniä.  
 
Liftausvaikutusta on tutkittu paljon koe-eläimillä. Erinomainen esimerkki äärimmäisestä 
liftausvaikutuksesta on rottien varfariiniresistenssi. Varfariinia käytetään yleisesti lääkkeenä 
sen veren hyytymistä vähentävän ominaisuuden takia. Kohn ym. (2000) löysivät voimakkaan 
kytkentäepätasapainon varfariiniresistenssiä koodaavan geenin vieressä sijaitsevassa 
mikrosatelliittilokuksessa, varfariinille vastuskykyisessä populaatiossa. Kytkentäepätasapaino 
geenin ja mikrosatelliittilokuksen välillä on todennäköisesti seurausta voimakkaasta 
luonnonvalinnasta.  
Vastaavanlainen ilmiö löytyi Afrikan malariaa levittävistä loisista. 
Mikrosatelliittiaineistollaan Pearce ym. (2005) löysivät huomattavaa geneettisen muuntelun 
vähenemistä loisten dhfr-geenin läheisyydestä. Malariaa torjutaan ensisijaisesti lääkkeillä, 
mikä on saanut aikaan voimakasta suuntaavaa valintaa kohti loisten lääkeresistenssiä. 
Toisin kuin koe-eläimillä, kotieläimillä liftausvaikutusta on tutkittu toistaiseksi hyvin vähän. 
Yksi uraauurtavista tutkimuksista on Wiener ym. (2003) julkaisema tutkimus naudan 
kaksoislihaksikkuuden aiheuttamasta myostatiini-geenistä (GDF-8). Tutkimuksessa oli 
mukana yhdeksän eri nautarotua, joista kolmessa rodussa tavattiin kaksoislihaksikkaita 
yksilöitä. Lopuissa kuudessa rodussa ei ollut raportoitu kaksoislihaksikkuutta. He tutkivat 18 
mikrosatelliittilokusta eri etäisyyksiltä GDF-8-geenistä. Kaksoislihaksikkaiden ja ei-
kaksoislihaksikkaiden rotujen väliltä löytyi eroja heterotsygotiassa, alleelien lukumäärässä 
sekä kytkentäepätasapainossa. Esimerkiksi belgiansinisellä, jolla on tehty voimakasta valintaa 
kaksoislihaksikkuuden hyväksi, löytyi heterotsygotian alenemaa mikrosatelliiteista, jotka 
sijaitsivat 1,5 cM päässä valinnan kohteena olleesta GDF-8-geenistä (Wiener ym 2003). 
 
Naudalla (Bos taurus) sarvellisuus on binääriominaisuus. Sarvellisuuteen vaikuttaa 
autosomaalisesti ja dominoivasti periytyvä lokus Polled, jossa on kaksi alleelia, dominoiva P 
(nupo fenotyyppi) sekä resessiivinen p (sarvellinen fenotyyppi).  Polled-lokus sijaitsee naudan 
kromosomissa 1 (BTA1) sentromeerialueella. BTA1:ssä kohdassa 1q12 olevat markkerit 
osoittavat tiivistä kytkentää sarvellisuuteen, mutta useista tutkimuksista huolimatta 
ominaisuuden aiheuttavaa geeniä ei ole pystytty paikantamaan DNA-sekvenssin tasolla 
(Georges ym 1993, Schmutz ym. 1995, Brenneman ym. 1996, Harlizius ym. 1997 ja 
Drögemüller ym. 2005). 
 
Naudan kromosomiin 20 (BTA20) on useissa tutkimuksissa paikallistettu maidon määrään ja 
koostumukseen vaikuttava lokuksia, ns. kvantitatiivisen ominaisuuden lokuksia (QTL) 
(Georges ym. 1995, Arranz ym. 1998, Viitala ym. 2003). BTA20:sta löytyy holsteinilla 
suurivaikutteinen maidon proteiini- ja rasvapitoisuuksiin vaikuttava QTL. Suomalaisella 
ayrshirellä QTL:n vaikutus näkyy pitoisuuksien lisäksi myös maidon määrässä sekä maidon 
proteiini- ja rasvamäärissä (Viitala ym. 2006). BTA20:ssa sijaitsee myös 
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kasvuhormonireseptorin geeni (GHR). GHR–geeni onkin osoittautunut yhdeksi QTL -
vaikutuksen mahdollisista kandidaattigeeneistä (Blott ym. 2003, Viitala ym. 2006). Geeni 
sijoittui 43 cM päähän kromosomin alusta (Blott ym. 2003). Sekä holsteinilta että ayrshireltä 
on löydetty GHR-geenin eksoneista (holstein: eksoni 8 ja ayrshire: eksoni 10) nukleotidien 
korvautumisia, jotka muuttavat aminohappokoostumusta (Blott ym. 2003, Viitala ym. 2006).  
 
Tässä tutkimuksessa arvioitiin liftausvaikutuksen merkitystä kahdessa naudan genomin 
kohdassa, kromosomissa 1 polled-lokuksen läheisyydessä ja kromosomissa 20 
kasvuhormonireseptorigeenin läheisyydessä. Sarvellisuuteen vaikuttavan polled-lokuksen 
lähellä tapahtunutta liftausvaikutusta arvioitiin suomenkarjassa ja maidontuotanto-
ominaisuuksiin vaikuttavan QTL:n lähellä tapahtunutta liftausvaikutusta intensiivisen 
jalostuksen kohteena olevilla roduilla, ayrshirellä ja holsteinilla. Liftausvaikutuksen 
arviointiin tarvitaan muita populaatioita tai rotuja joissa vastaavaa liftausvaikutusta ei oleteta 
esiintyvän.  Tätä tarkoitusta varten tutkimuksessa analysoitiin samat kromosomialueet myös 
viideltä muulta rodulta. Lisäksi tutkittavien kromosomien muuntelun ja muun genomin 





















2 Aineistot ja menetelmät 
 
2.1 Tutkimuksessa käytetyt rodut ja niiden tausta 
 
Tutkimusaineisto koostui 10 eri nautarodusta (Bos taurus taurus ja Bos taurus turano-
mongolicus), yhteensä 386 eläimestä. Tutkimuksessa käytetyt näytteet oli kerätty Suomesta, 
Tanskasta, Venäjältä sekä Ukrainasta. Suomesta kerättyjä näytteitä olivat: suomenayrshire 
(AY, 40 kpl), suomenholstein (FR, 40 kpl) itäsuomenkarja (ISK, 38 kpl), länsisuomenkarja 
(LSK, 40 kpl), pohjoissuomenkarja (PSK, 28 kpl). Kaikilta itä- ja pohjoissuomenkarjan 
eläimiltä ei ollut polveutumistietoja käytettävissä, sillä kaikki karjat eivät kuuluneet 
karjantarkkailuun.  Jersey-näytteet (JER, 39 kpl) oli kerätty eri puolilta Tanskaa. Eläimet 
olivat puhdasrotuisia Tanskan jerseyrodun edustajia, eikä niitä oltu risteytetty esim. USA:n 
jerseyn kanssa (Kantanen ym. 2000). Näytteet pyrittiin keräämään niin, että eläimillä ei olisi 
yhteisiä vanhempia tai esivanhempia. Ukrainasta kerättiin ukrainanharmaakarjan (UH, 30 kpl) 
näytteet yhdestä karjasta Kiovan lähistöltä. Kyseessä oli rodun säilytyskarja. 
Polveutumistiedot olivat puutteellisia, joten eläinten tarkkaa polveutumista ei tiedetä.  
Venäjältä kerättyjä näytteitä olivat istobeninkarjan (IST, 40 kpl), kholmogorin (KHA, 32kpl) 
sekä jakutiankarjan (JA, 50 kpl) näytteet. Istobeninkarjan näytteet kerättiin Kirovin kaupungin 
lähellä sijainneesta jalostuskarjasta. Myös kholmogor-näytteet ovat rodun jalostuskarjasta 
Arkangelin alueelta Kholmogorin taajamasta. Molemmilla roduilla oli käytettävissä 
polveutumistiedot, jolloin näytteitä kerättäessä pyrittiin huomioimaan, että tutkimukseen 
valituilla eläimillä ei olisi yhteisiä vanhempia. Jakutiankarjan näytteet olivat peräisin kolmesta 
kylästä ja seitsemästä eri karjasta. Batagay-Alytan ja Kusturin kylät sijaitsevat Sahan 
tasavallan (Jakutia) Eveno-Batagain piirissä (Batagay-Alyta 67 48°N, 130 23°E, Kustur 68 
10°N, 131 40°E) ja Uluu-Sysyyn kylä on Jakutskin kaupungista itään päin (61 58°N, 132 
11°E). Jakutiankarjan eläimistä ei ollut käytettävissä polveutumistietoja, joten lähisukulaisten 
näytteiden keräämisen välttämiseksi haastateltiin karjanomistajaa.  
Seuraavassa esitetään lyhyesti tutkimuksessa käytettyjen rotujen alkuperä, historia, 
populaatiokoko yms. taustatietoja. 
 
 
Ensimmäiset ayrshiret tuotiin Suomeen rodun kotimaasta, Skotlannista, vuonna 1845. 
Skotlannissa rotua oli jalostettu sen hyvien maidontuotanto-ominaisuuksien vuoksi. Samoihin 
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aikoihin rotu saapui myös Ruotsiin. Seuraavien vuosikymmenien aikana Skotlannista tuotiin 
huomattava määrä eläimiä. Näihin eläimiin sekoittui muita rotuja mm. suomenkarjaa, norjan- 
ja ruotsinpunavalkoista, holstein-friisiläistä sekä jerseytä. Näistä risteytyksistä kehittyi 
suomenayrshire. Rotu yleistyi nopeasti hyvien tuotanto-ominaisuuksiensa ansiosta ja jo 
vuonna 1960 se oli Suomen yleisin lypsykarjarotu. Nykyään suomenayrshirellä on parempi 
utarerakenne ja korkeampi maitotuotos kuin skotlanninayrshirellä. Näiden seikkojen vuoksi 
Suomesta onkin viety pakastettua siementä useisiin kymmeniin maihin eri puolille maailmaa 
(Felius 1995). Nykyään suomenayrshiren populaatiokoko on noin 265 000 lisääntyvää  
lehmää (Suomen kansallinen eläingeenivaraohjelma 2010). 
 
Friisiläisiä tuotiin ensimmäisen kerran Suomeen jo 1847, mutta nämä yksilöt sulautuivat 
suomenayrshire-populaatioon. Vuonna 1962 Suomeen tuotiin friisiläisiä Tanskasta ja 
Ruotsista, jota seurasi myös siemenen tuonti näistä maista sekä USA:sta. Alusta alkaen kanta 
on ollut vakaa ja tasaisesti kasvava, tosin alkuperäisrotujen kustannuksella (Felius 1995). 
Maailman laajuisesti holstein on yleisin maidontuotantoon käytetty rotu. Nykyään 
suomenholsteinin populaatiokoko on noin 89 000 lisääntyvää lehmää (Suomen kansallinen 
eläingeenivaraohjelma 2010). 
 
Suomenkarja on maamme alkuperäiskarjaa ja se jakautuu kolmeen eri rotuun:  
itäsuomenkarjaan, länsisuomenkarjaan sekä pohjoissuomenkarjaan. Kaikkia suomenkarjan 
rotuja on alun perin käytetty maidontuotantoon, kunnes korkeampituottoiset tuontirodut 
vähitellen syrjäyttivät ne. Länsisuomenkarja on roduista runsaslukuisin, tosin sekin sai väistyä 
ayrshiren tieltä erityisesti 1950-70-luvuilla. Vuonna 1986 jäljellä oli 22 600 lehmää. Alun 
perin länsisuomenkarjan eläimissä on ollut enemmän sarvellisia kuin nupoja yksilöitä. 
Nupoutta on kuitenkin suosittu ja valinnan seurauksena vuoteen 1930 mennessä sonneista oli 
sarvellisia ainoastaan 2,3 % ja lehmistä 30 %. Vuonna 2008 länsisuomenkarjan 
populaatiokoko oli noin 3 200 eläintä (Domestic Animal Information Service (DAD-IS),  
FAO). 
Itäsuomenkarja oli niin ikään aluksi valtaosaltaan sarvellinen rotu, mutta jo vuoteen 1920 
mennessä lähes kaikki eläimet olivat nupoja. Rotu on edelleen erittäin uhanalainen, vuonna 
1988 vain 352 itäsuomenkarjan lehmää siemennettiin saman rodun sonnilla. Vuonna 2008 
itäsuomenkarjan populaatiokoko oli noin 1 000 eläintä (Domestic Animal Information Service 
(DAD-IS), FAO). Tässä luvussa on mukana myös eriasteiset risteytysyksilöt. 
Pohjoissuomenkarja on pieni, pitkäikäinen ja varsin terve rotu. Niin kuin muutkin maamme 
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alkuperäisrodut myös pohjoissuomenkarja kärsi ayrshiren nopeasta kasvusta 1950–70 
luvuilla. Populaatiokoko laski rajusti ja samalla myös rotupuhtaus kärsi. Vuonna 1988 jäljellä 
oli vain 99 lehmää. Muista alkuperäisroduista poiketen pohjoissuomenkarja on alun perinkin 
ollut tyypillisesti pääosin sarveton (Felius 1995). Vuonna 2008 pohjoissuomenkarjan 
populaatiokoko oli noin 1 100 eläintä (Domestic Animal Information Service (DAD-IS),  
FAO). Tässä luvussa on mukana myös eriasteiset risteytysyksilöt. 
 
Jersey on kotoisin Englannin kanaalin saarelta, Jerseyltä. Rodun todellisesta alkuperästä on 
kuitenkin paljon erilaisia olettamuksia. Rodun on arveltu olevan peräisin Pohjois-Afrikasta, 
Pohjois-Espanjasta tai Ranskasta. Vaikutteita Skandinaviasta ja Aasiastakin on esitetty. 
Varmaa kuitenkin on vaikutteiden saanti Iso-Britanniasta sekä Ranskasta. Kanaalin saarilta 
jersey on levinnyt ympäri maailmaa. Euroopan ulkopuolella merkittäviä populaatioita esiintyy 
Kanadassa, USA:ssa, Uudessa-Seelannissa sekä Australiassa. Nykyään jersey onkin 
maailman toiseksi suosituin rotu maidontuotannossa, heti holsteinin jälkeen. Jerseytä on myös 
käytetty monen muun rodun kehityksessä. Tanskaan jerseytä tuotiin 1800-luvun lopussa ja 
1900-luvun alussa. Laadullisesti eläimet olivat heikohkoja, mutta parannusta saatiin 
määrätietoisella jalostuksella sekä tuottamalla uutta verta USA:n jerseykannasta. Jerseyn 
erikoispiirteisiin kuuluu myös maidon poikkeuksellisen korkea rasvapitoisuus (Felius 1995). 
Tanskassa on nykyään noin 10 000, muihin jersey-tyyppeihin risteytymätöntä, lisääntyvää 
puhdasrotuista jersey-lehmää (Kantanen ym. 2000).   
 
Ukrainanharmaakarja on Ukrainasta peräisin oleva alkuperäisrotu, joka on nykyään erittäin 
harvinainen. Rotua käytetään ensisijaisesti naudanlihantuotantoon. Muiden aroilla elävien 
nautarotujen tavoin ukrainanharmaakarja tulee toimeen ankarissa olosuhteissa 
 niukahkolla ravinnolla. Eläimet ovat ulkona ympäri vuoden ilman lisäruokintaa tai suojaa. 
Rotua on risteytetty 1900-luvun alussa tuontirotujen mm. simmentalin ja sveitsinruskean 
kanssa. Tämän vuoksi puhdasrotuisia eläimiä on erittäin vähän ja eläinten keskinäinen 
sukulaisuusaste on korkea. Vuonna 1982 rodun kokonaispopulaatio oli alle 1 000 yksilöä, 
joista vain 605 oli puhdasrotuisia (Felius 1995). Vuonna 2004 rodun populaatiokoko oli 626 
eläintä (Domestic Animal Information Service (DAD-IS),  FAO). 
 
Istobeninkarja on kehitetty Venäjällä Vyatkan maakunnassa (nykyisin Kirov) risteyttämällä 
paikallisia rotuja keskenään. Kantaan lisättiin 1900–1912 kholmogoria, jaroslavskinkarjaa 
sekä sveitsinruskeaa. Vuodesta 1930 lähtien rotua on aktiivisesti risteytetty friisiläisen kanssa. 
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Tuottoisammat tuontirodut ovat kuitenkin syrjäyttäneet istobeninkarjan ja vuonna 1980, kun 
eläinten lukumäärä oli 106 000, käynnistettiin rodulle oma suojeluohjelma. Rodun 
erityispiirteeksi mainitaan erinomainen vastustuskyky taudinaiheuttajia vastaan (Felius 1995). 
Vuonna 2003 rodun populaatiokoko oli noin 17 000 eläintä (Domestic Animal Information 
Service (DAD-IS), FAO). 
 
Kholmogor on kehitetty Pohjois-Venäjällä Arkangelin maakunnassa. Rotu on saanut 
nimensäkin Kholmogorin taajaman mukaan. Sieltä se levisi eripuolille entistä Neuvostoliittoa.  
Kholmogor on tunnettu jo 1600-luvulta asti hyvien maidontuotanto- ja 
kasvuominaisuuksiensa ansiosta. Sitä onkin käytetty sekä naudanlihan että maidontuotantoon. 
Jo tsaari Pietari Suuri tuotti Hollannista eläimiä parantamaan paikallista kantaa, mutta 
vaikutus jäi ilmeisesti pieneksi. Myös 1700-1800-luvuilla eri puolilta Eurooppaa tehtyjen 
tuontien vaikutukset jäivät vähäisiksi. Nykyäänkin kholmogor on viidenneksi merkittävin 
nautarotu entisen Neuvostoliiton alueella. Populaatiokoko oli vuonna 2003 1 395 100 eläintä 
(Domestic Animal Information Service (DAD-IS), FAO). 
 
Jakutiankarjan alkuperää ei varmuudella tunneta, mutta on esitetty, että se olisi kulkeutunut 
Siperiaan Turkista tai Mongoliasta. Tavanomaisesti jakutiankarja (Bos taurus turano-
mongolicus) luetaan eri nautatyyppiin kuin eurooppalainen kyttyrätön nauta (Bos taurus 
taurus). Jakutiankarjan eläimet sietävät hyvin erilaisia ääriolosuhteita, aina 60 asteen 
pakkasista 30 asteen helteeseen. Rotua käytetään Siperiassa maidon- ja lihantuotantoon sekä 
maa- ja metsätaloustöihin (Kantanen & Nieminen 2002). Hyvällä ravinnolla jakutiankarjan 
maidon rasvapitoisuus saattaa nousta 6,1 – 7,3 % (Felius 1995). Historiansa ja ilmasto-oloihin 
sopeutumansa vuoksi jakutiankarja on erittäin mielenkiintoinen ja ainutlaatuinen geenivara 
(Kantanen & Nieminen 2002). Laajamittainen risteytyminen tuontirotujen kanssa alkoi 1900-
luvun alussa, minkä seurauksena puhdasrotuisten eläinten määrä väheni huomattavasti (Felius 










2.2 DNA:n eristys 
 
Suurinta osaa tutkimuksessa mukana olevista eläimistä oli käytetty MTT:llä jo aikaisemmissa 
projekteissa, joten eläinten DNA oli valmiiksi eristettynä. DNA-eristys oli useimmissa 
tapauksissa tehty verestä tai spermasta. Eristyksessä oli käytetty suolasaostusmenetelmää 
(Miller ym. 1988).  Yksittäisiä näytteitä eristettiin myös Bio-Nobilen PickPen-menetelmällä.  
 
PickPen-eristyksessä käytettiin pohjana valmistajan tuottamaa valmista kittiä. 
Lähtömateriaalina oli 100 µl verta tai yhden oljen verran spermaa, joka pipetoitiin 2 ml:n 
eppendorf-putkiin. Sekaan lisättiin 150 µl lyysausliuosta (Wizard Cell Lysis Solution) ja 
sekoitettiin huolellisesti. Tämän jälkeen putkia inkuboitiin 10 minuuttia huoneenlämmössä, 
välillä sekoittaen. Inkuboinnin jälkeen putket sentrifugoitiin 13 200 rpm 30 sekuntia, 
supernatantti poistettiin ja pelletti (näyte) vorteksoitiin.  Näytteeseen lisättiin 50 µl 
lyysauspuskuria (Lysis Buffer) ja 5 µl Proteinase K-liuosta (Proteinase K Solution). Putkien 
sisältö sekoitettiin vorteksoimalla, jonka jälkeen lyysattiin + 56 °C 15 minuutin ajan. 
Lyysauksen jälkeen putkien sisältö siirrettiin uusiin putkiin, jotka sisälsivät 4 µl MagaZorb- 
magneettipartikkeleita sekä 125 µl sidontapuskuria (Binding Buffer). Putkien sisältö 
sekoitettiin varovasti ja putket laitettiin sekoittajaan kahdeksi minuutiksi. Tämän jälkeen 
magneettipartikkelit kerättiin PickPenin avulla putkista ja siirrettiin jälleen uusiin putkiin, 
jotka sisälsivät 150 µl pesupuskuria (Wash Buffer). Pesu toistettiin kaksi kertaa. 
Magneettipartikkelit siirrettiin pesujen jälkeen putkiin, joissa oli eluointipuskuria (Elution 
Buffer), sisältöä sekoitettiin varovasti ja putket laitettiin sekoittajaan kahdeksi minuutiksi. 
Sekoituksen jälkeen magneettipartikkelit kerättiin PickPenin avulla putkista ja putket 
sentrifugoitiin 13200 rpm 30 sekuntia. Tämän jälkeen poistettiin vielä putkiin mahdollisesti 
jääneet magneettipartikkelit, ja näytteen konsentraatio mitattiin spektrofotometrillä. 




Tutkimuksessa oli mukana kolme erillistä aineistoa, yhteensä 41 eri mikrosatelliittilokusta. 
BTA1:ssä oli kuusi (AGLA17, BMS2321, DIK1044, DIK4591 DIK5019 ja SOD1), 
BTA20:ssä 15 (BMS2461, DIK2695, DIK4835, NRDIKM033, TGLA153, TGLA304, 
AGLA29, BM713, BMS117, BMS1128, BMS1754, BMS2361, GHRpromS, ILSTS068 ja 
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UMBTL79) ja ns. vertailuaineistossa oli 20 (BM1824, BM2113, ETH10, ETH225, ETH3, 
HEL5, ILSTS005, INRA023,INRA035, INRA005, BM1818, CSSM66, ETH152, HEL1, 
HEL13, HEL9, ILSTS006, INRA032, INRA037 ja INRA063) mikrosatelliittimerkkiä. 
Vertailuaineiston mikrosatelliittimerkit olivat muissa kromosomeissa kuin BTA1:ssa ja 
BTA20:ssa. Vertailuaineistossa pääosin jokainen lokus oli eri kromosomista, lukuun 
ottamatta kromosomeja 5 ja 11, joista molemmista oli kaksi lokusta. Tätä vertailuaineistoa 
käytettiin analyyseissä kuvaamaan naudan koko muun genomin muuntelua.  
Alukkeet tilattiin kaupalliselta valmistajalta. Alukkeet olivat leimaamattomia, forward-
alukkeiden 5’-päässä oli M13-häntä. 
 
 2.4 PCR 
 
Tutkimukseen valitut yksilöt olivat neljällä 96-kuoppalevyllä. Mikrosatelliitien 
monistamiseksi PCR-olosuhteet optimoitiin MJ Research PTC-200 Peltier Thermal Cycler -
laitteilla. Optimoinnissa käytettiin hyväksi gradientti-PCR:ää. Gradientti-PCR-ohjelma eroaa 
tavallisesta PCR-ohjelmasta siten, että siinä on mahdollisuus antaa jokaiselle PCR-laitteen 
lämpölevyn sarakkeelle oma alukkeiden kiinnittymislämpötila. Käytetyissä PCR-laitteissa oli 
kaksitoista saraketta eli yhdellä ajokerralla saatiin testattua 12 eri kiinnittymislämpötilaa. 
Tämä nopeutti optimointia huomattavasti. Tehty gradientti-PCR tarkastettiin 1 % 
agaroosigeelillä.  Alukkeelle sopivan kiinnittymislämpötilan ja reaktioseoksen löytämisen 
jälkeen tuote tarkastettiin vielä kapillaarigeelielektroforeesilaitteella (MegaBACE 500, 
Amersham Biosciences). Mikrosatelliitit tarkastettiin mahdollisten nolla-aleelien varalta 
perheaineistolla. Useimmilla lokuksilla aineistona käytettiin ayrshiresonni Kuusiston Mainion 
(AAA 36455 C) perhettä, mutta muutamia lokuksia tarkastettiin myös Koivuniemen 
Yllätyksen (AAA 33090 B) perheaineistolla. Perheaineisto käsitti keinosiemennyssonnin sekä 
muutama kymmentä sen jälkeläistä. BTA1:n lokuksesta BM6438 löytyi Yllätyksen 
perheaineistolla nk. nolla-alleeli, eli monistumaton geenimuoto, joka voi vääristää tuloksia. 
Tämän vuoksi lokus jätettiin tutkimuksen ulkopuolelle. 
BTA1:stä yritettiin optimoida myös mikrosatelliittilokuksia: BM8139, BMS1928, DIK4856, 
INRA117 ja TGLA49.  BM8139, BMS1928 ja TGLA49 saatiin optimoitua geelillä, mutta 
kapillaarielektroforeesilaitteella tehdyissä testeissä ilmeni huomattavan paljon 
epäspesifisyyttä, joka teki tulosten tulkinnan erittäin hankalaksi. Tämän vuoksi lokukset 
päätettiin jättää tutkimuksen ulkopuolelle. Mikrosatelliittilokuksista DIK4856 ja INRA117 ei 
useista yrityksistä huolimatta saatu kunnollista PCR-tuotetta. 
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 2.5 Kapillaarielektoforeesi 
 
Alukeparien PCR-olosuhteet vaihtelivat jonkin verran. Tämän vuoksi PCR tehtiin jokaiselle 
alukeparille erikseen. Tämän jälkeen PCR-tuotteet yhdisteltiin kahdeksi eri paneeliksi. 
Näytteet puhdistettiin Amersham Biosciences autoseq96 -levyillä sentrifugoimalla ne 
Sephadex G-50 -pylvään läpi. Valmis ajoseos sisälsi 1 µl varsinaista näytettä sekä 9 µl 
standardiseosta, joka koostui mm. MegaBACE ET-400R -standardista, formamidistä ja 
EDTA:sta. MegaBACE ET-400R -kokostandardi sisältää 20 standardijuovaa 60 ja 400 
emäsparin välillä. Juovien keskimääräinen välimatka toisistaan on 17 emäsparia. Näytteet 
analysoitiin kapillaarigeelielektroforeesilaitteella (MegaBACE 500, Amersham Biosciences). 
Laite pystyy analysoimaan 48 näytettä samanaikaisesti. Siinä käytetään lineaarista 
polyakryyliamidia (LPA), joka erottelee DNA-fragmentit koon perusteella, yhden emäksen 
tarkkuudella. Erottelussa laite käyttää hyväkseen fluoresenssileimoja. Laservalon osuessa 
leimaan se saa aikaan reaktion, jossa leima lähettää fluoresoivaa valoa. Tämä muunnetaan 
sähkövirraksi, joka puolestaan muuntuu digitaalisesti elektroferogrammiksi. Kunkin näytteen 
injektointi tapahtui 50 s:ssa ja 3 kV:n jännitteellä, muutoin ajo-olosuhteissa jännitteen 
voimakkuus oli 9 kV. Yhden ajon eli 48 näytteen ajoaika oli noin 60–70 min. Tulokset 




Vertailuaineisto käsitti saman kymmenen rodun ja samojen yksilöiden 20 
mikrosatelliittilokuksen genotyypit (Tapio ym. 2006, Li ym. 2007). Pääosin jokainen lokus oli 
eri kromosomista. Tätä aineistoa kutsutaan jatkossa vertailuaineistoksi. Sitä käytettiin 











2. 7 Tilastolliset menetelmät 
 
Genotyypityksen jälkeen tulokset koottiin excel-taulukoihin kromosomeittain (koko genomi, 
BTA1 ja BTA20). Excel Microsatellite Toolkit -ohjelman (versio 3.1; Park, 2001) avulla 
tehtiin lähdetiedostot usealle ohjelmalle sekä pystyttiin laskemaan perustunnuslukuja 
aineistosta. 
 
Rotujen havaitut heterotsygotia-asteet (Ho, engl. observed heterozygosity) laskettiin Excel 
Microsatellite Toolkit-ohjelmalla. Odotettu heterotsygotia-aste (HE, engl. expected 
heterozygosity), laskettiin FSTAT-ohjelmalla (versio 2.9.3.2, Goudet 2002). 
Molemmat heterotsygotiat laskettiin populaatioittain ja lokuksittain. Heterotsygoottien 
havaittu osuus populaation yhdessä lokuksessa on: 
 
HO = ( Σ piqi )/ n, 
 
missä Σ piqi on lokuksessa A havaittujen heterotsygoottien Aiai määrä ja n on otoksessa 
havaittujen kaikkien genotyyppien määrä. Odotettu heterotsygoottien osuus populaation 
yhdessä lokuksessa on: 
 
HE = 1 - Σ pi2, 
 
missä pi on alleelin Ai todettu frekvenssi lokuksessa A. 
 
Alleelien lukumäärä, alleelirikkaus (engl. allelic richness), geenidiversiteetti (odotettu 
heterotsygotia-aste) sekä alleelitaajuus laskettiin populaatioittain ja lokuksittain kaikista 
ainestoista erikseen FSTAT–ohjelmalla.  
Alleelirikkaus laskettiin myös populaatioittain ja lokuksittain jokaiselle aineistolle erikseen. 
Tässä huomioidaan alleelien keskiarvoja laskettaessa populaatioiden erilaiset otoskoot. 
Tällöin tulokset ovat vertailukelpoisia toistensa kanssa, vaikka otoskoot olisivatkin olleet 
hyvin erilaisia. Otoskoko pystytään huomioimaan ns. rarefraktiointia (Petit ym. 1998) 
hyväksikäyttämällä, jolloin laskennassa käytetty populaatiokoko vastaa sellaista otoskokoa, 
joka toteutuu kaikissa otoksissa. Käytännössä tämä tarkoittaa sitä, että laskuissa 
populaatiokokona käytetään rotunäytteiden pienintä otoskokoa. Vertailuaineistossa ja 
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BTA20:ssä alleelirikkauden arvot laskettiin poikkeuksellisesti siten, että laskuissa otoskokona 
käytettiin jokaisen populaation omaa pienintä lokuskohtaista otoskokoa. Tähän ratkaisuun 
päädyttiin muutamissa populaatiossa ja lokuksissa ilmenneiden genotyypitysongelmien 
vuoksi. Tämä laskentatapa saattaa heikentää populaatioiden välisten arvojen 
vertailukelpoisuutta. 
 
F-statistiikan avulla pystytään arvioimaan populaatioiden erilaisuutta eri tasoilla. Tässä 
tarkastelemme lähinnä populaatioiden sisäistä rakennetta (FIS) sekä populaatioiden välistä 
erilaisuutta (FST). 





missä HE on odotettu heterotsygotia-aste ja HO on havaittu heterotsygotia-aste. 
F-statistiikassa käytetään FIS-arvoa (Wright 1965) tai ƒ-arvoa (Weir ja Cockerham 1984) 
kuvaamaan heterotsygotian vajetta populaatiossa, arvioitaessa populaatioiden sisäistä 
rakennetta. Etuna Weirin ja Cockerhamin F-statistiikassa verrattua Wrightin F-statistiikkaan 
on sen vertailtavuus. W & C:n kaavoissa ei tehdä olettamuksia populaatioiden lukumäärästä, 
otoskoosta tai heterotsygoottien frekvenssistä, vaan alleelitaajuksia painotetaan otoskoon 
mukaan, sillä menetelmä perustuu varianssianalyysiin (Weir ja Cockerham 1984). Tämä tekee 
tuloksista harhattomampia kuin Wrightin F-statistiikassa.  
 ƒ–arvot laskettiin populaatioittain ja lokuksittain Genepop-ohjelmalla (versio 3.2 a, Raymond 
ja Rousset 1995) 
 
Populaatioiden välistä erilaisuutta kuvaava FST-arvo (Wright 1951) tai Θ-arvo (Weir ja 
Cockerham 1984) laskettiin Genepop-ohjelmalla, joka käyttää Weirin ja Cockerhamin1984 
esittämiä kaavoja. Genepopin estimaatit ovat harhattomampia kuin ihannepopulaatiomallin 
laskukaavalla laskettu FST, sillä menetelmä huomioi ainoastaan alleelien samanlaisuuden eikä 
esimerkiksi alleelien pituutta tai toistojaksojen lukumäärää. 




FST=(HEp – HEKa) / HEp                   
                    
missä HEp on populaatioparin odotettu heterotsygotia-aste ja HEKa on populaatioparin 
populaatioiden erikseen laskettujen odotettujen heterotsygotia-asteiden keskiarvo (Wright 
1951). 
FST-korrelaatiot laskettiin kaikille populaatioiden ja lokusten muodostamille pareille erikseen. 
FST saa arvoja nollasta yhteen. FST:n arvo nolla tarkoittaa, että kaikki populaatioiden tai – 
ryhmien väliset erot aiheutuvat ainoastaan yksilöiden välisistä eroista. FST:n arvo 1 
vastaavasti tarkoittaa että kaikki populaatioiden tai populaatioryhmien väliset erot aiheutuvat 
ainoastaan populaatioiden välisistä eroista. 
 
Hardy-Weinbergin tasapainotilaa tarkasteltiin jokaisessa kolmessa aineistossa (BTA1, BTA20 
ja vertailuaineisto) populaatioittain ja lokuksittain. Testaus suoritettiin Genepop-ohjelmalla. 
Ohjelma käyttää Guon ja Thompsonin menetelmää (Guo ja Thompson 1992). 
Todennäköisyystestin nollahypoteesina (H0) on gameettien satunnainen yhdistyminen eli 
Hardy-Weinbergin oletusten mukainen tasapaino toteutuu. H0:n hylkäys tarkoittaa, että syystä 
tai toisesta (kyseisellä riskitasolla) Hardy -Weinbergin oletusten mukainen tasapainotila ei 
toteudu. 
Tuloksena saadut p-arvot perustuvat Markovin ketjumenetelmään (engl. Markov Chain 
Method), ja niitä voidaan pitää harhattomina estimaatteina. 
P-arvoihin käytettiin Bonferronin korjausta, sillä testien toistaminen useassa lokuksessa 
saattaa aiheuttaa harhaista p-arvon pienenemistä. Bonferronin korjauksessa haluttu riskitaso 
jaetaan testien lukumäärällä, näin saadaan haluttua riskitasoa vastaava korjattu riskitaso. 
Bonferronin korjaus laskettiin 5 % riskitasolle. 
 
Lokusten pareittaista kytkentäepätasapainoa tarkasteltiin roduittain jokaisessa kolmessa 
aineistossa (BTA1, BTA20 ja vertailuaineisto). Myös tämä tarkastelu suoritettiin Genepop-
ohjelmalla. Lokusparien p-arvoille laskettiin Bonferronin korjaus 5 % ja 10 % riskitason 
mukaan. 
 
F-arvon regressioon perustuva testaus suoritettiin Wiener ym. (2003) mukaisesti. Oletuksen 
mukaisesti rotujen välisen alleelikoon varianssin suhde kunkin rodun sisäiseen alleelikoon 
varianssiin (F-arvo) riippuu etäisyydestä valinnan kohteena olevasta lokuksesta. F-arvo, joka 
kuvaa rodun vaikutusta kokonaisvarianssiin, laskettiin (SAS:n GLM-proseduurilla) 
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lokuksittain yli kaikkien populaatioiden (10 kpl) kahdessa eri aineistossa (BTA1 ja BTA20). 
Kummassakin aineistossa lokuksen etäisyys mielenkiinnon kohteena olevasta geenistä 
määriteltiin megaemäksinä (Mb) Ibiss-tietokannan  
(http://www.livestockgenomics.csiro.au/ibiss/) fysiologisen kartan mukaan. BTA1:ssä olevan 
sarvigeenin tarkkaa sijaintia ei tiedetä, vaan se oletettiin osuvan lokuksen BM6438 (25,19Mb) 
kohdalle (Ibiss ja Drögemüller ym. 2005).  BTA20:ssa kasvuhormonireseptorigeenin sijainti 
määriteltiin lokuksen GHRPromS kohdalle (Hale ym. 2000). Lokusten F-arvon ja niiden 
fyysisen etäisyyden suhdetta geenistä kuvattiin regressiolla. Regressio laskettiin SAS:n GLM-
proseduurilla. Regressiosuoran merkitsevyyttä tarkasteltiin SAS:n REG-proseduurilla. 
 
Liftausvaikutusta analysoitiin myös Beaumontin ja Nicholsin (1996) esittämän menetelmän 
avulla, käyttäen FDIST2-ohjelmaa (http://www.rubic.rdg.ac.uk/~mab/software.html).  
Testissä oli mukana kuusi populaatiota: AY, FR, JA, KHA, LSK ja UH. Populaatiot oli valittu 
Structure-analyysiin (Pritchard ym. 2000) perustuvan ryhmittelyn pohjalta niin, että otos 
kuvaisi lajia mahdollisimman kattavasti (Li ym. 2007). Jokainen kuudesta valitusta rodusta 
ryhmittyi Structure-analyysissä eri geneettisiin roturyhmiin, joten deemien määräksi valittiin 
6. Aineisto jaettiin viiteen eri ryhmään: ryhmä 1 sisälsi merkit: AGLA17, BMS2321(BTA1)+ 
TGLA304, BMS1128, BMS2361(BTA20), ryhmä 2: DIK4591, BMS2321 (BTA1) + 
BMS1754, BM713, DIK4835 (BTA20), ryhmä 3: DIK1044, BMS2321 (BTA1) + 
NRDIKM033, DIK2695, AGLA29 (BTA20), ryhmä 4: SOD1, BMS2321 (BTA1) + 
ILSTS068, TGLA153, BMS117 (BTA20), ryhmä 5: DIK5019, BMS2321 (BTA1) + 
BMS2461, GHRpromS, UMBTL78 (BTA20). Lisäksi jokaisessa ryhmässä oli 
vertailuaineiston 20 merkkiä. Näin ollen jokainen ryhmä sisälsi yhteensä 25 merkkiä. Edellä 




 3 Tulokset ja niiden tarkastelu 
 
3.1 Rotujen populaatiogeneettiset tunnusluvut 
 
Tuloksia tarkasteltaessa on syytä muistaa, että populaatioiden sisäisen muuntelun ja rakenteen 
estimaatteja voidaan pitää luotettavina silloin, kun populaatioissa otoskoko on ollut vähintään 
30 yksilöä (Nei 1987). Ainoastaan pohjoissuomenkarjan yksilömäärä jäi alle tämän (28 
yksilöä), uhrainanharmaakarjasta näytteitä oli juuri 30 yksilöstä. Muista populaatioista 
näytteitä oli selkeästi enemmän. Tulosten voidaan katsoa kuvaavan luotettavasti 




Alleelien lukumäärät vaihtelivat yksittäisissä lokuksissa kahdesta kymmeneen. Havaittujen 
alleelien keskiarvot 20 lokuksessa vaihtelivat jerseyn 4,15 ja holsteinin sekä itäsuomenkarjan 
6,15 välillä. 
 
Alleelirikkaus laskettiin jokaiselle populaatiolle ja kaikille 20:lle lokukselle. Lisäksi laskettiin 
kaikkien lokusten perusteella alleelirikkauden keskiarvo jokaiselle populaatiolle (taulukko 1). 
Vähiten vaihtelua alleelien runsauteen perustuvassa arvioinnissa oli jerseyssä, jonka kaikkien 
lokusten alleelirikkauden keskiarvo oli 4,13. Vaihtelua oli eniten itäsuomenkarjassa, jonka 
alleelirikkauden keskiarvo oli 6,15.  
Populaatioiden jokaiselle 20 lokukselle laskettiin alleelifrekvenssien perusteella odotettu 
heterotsygotia-aste eli geenidiversiteetti (taulukko 2). Populaatioiden geenidiversiteetin 
keskiarvot vaihtelivat jakutiankarjan 0,55:stä itäsuomenkarjan 0,72:ään. Yksittäisten lokusten 
arvot vaihtelivat istobeninkarjan lokuksen INRA035 0,14:stä niin ikään istobeninkarjan 
lokuksen CSSM66 0,86:n. Jakutiankarjan muita alhaisempi geenidiversiteettiarvo tukee 









Taulukko 1. Alleelirikkaus populaatioittain ja lokuksittain vertailuaineistossa. 
                      
Mikrosatelliittilokus AY FR ISK IST JA JER KHA LSK PSK UH 
Kromosomi                     
BM1824 4,00 4,95 5,00 5,88 4,00 4,00 4,00 4,00 4,00 4,97 
1           
BM2113 6,78 6,77 6,00 8,00 6,00 4,00 6,97 7,00 8,00 4,89 
2           
INRA023 7,30 7,48 7,00 5,00 3,00 6,00 6,97 7,00 6,00 6,76 
3           
ETH10 6,96 6,54 7,00 6,96 5,00 5,00 4,77 5,00 5,00 3,96 
5           
ETH152 5,78 6,72 6,00 6,00 4,00 4,00 5,91 5,00 6,00 4,79 
5           
ILSTS006 6,74 7,30 9,00 6,00 5,98 5,00 5,00 6,00 5,96 6,48 
7           
 HEL9 7,69 9,77 10,00 6,86 6,00 4,99 6,98 6,93 6,92 4,99 
8           
ETH225 6,99 6,00 6,00 6,87 5,00 5,00 4,69 6,00 5,00 4,00 
9           
ILSTS005 2,00 2,00 2,00 2,00 3,00 2,00 2,00 2,00 2,00 3,00 
10           
INRA037 4,78 9,07 9,00 6,91 5,82 5,00 6,47 6,97 3,92 5,00 
10           
INRA032 4,00 5,54 6,00 5,95 3,00 4,00 4,94 4,97 4,92 2,00 
11           
 HEL13 5,00 4,00 7,00 4,00 4,00 3,00 3,99 3,95 5,85 2,00 
11           
INRA005 3,00 3,00 4,00 4,00 4,00 3,00 3,00 3,00 3,00 2,95 
12           
CSSM66 8,99 7,77 9,00 8,00 7,84 4,76 6,91 8,00 6,92 6,66 
14           
 HEL1 4,57 4,76 6,00 4,00 4,91 3,99 4,85 5,00 5,00 4,96 
15           
INRA035 2,78 3,99 3,00 2,85 2,00 3,00 4,99 3,00 2,00 3,99 
16           
INRA063 3,78 4,00 6,00 4,00 3,00 5,00 3,96 5,00 6,85 3,00 
18           
ETH3 4,74 6,72 4,00 5,00 4,00 2,00 5,00 4,97 4,92 4,00 
19           
 HEL5 3,78 5,54 6,00 5,00 4,91 3,88 3,90 7,85 4,92 4,99 
21           
BM1818 4,96 5,53 5,00 6,00 2,00 5,00 4,00 5,00 4,00 3,00 
23           
           
Keskiarvo 5,23 5,87 6,15 5,46 4,37 4,13 4,96 5,33 5,06 4,32 
 
Alleelirikkauden arvo laskettiin jokaiselle populaatiolle suurimman mahdollisen otoskoon mukaan. 
(ayrshire 36, holstein 33, itäsuomenkarja 31, itobeninkarja 41, jakutiankarja 49, jersey 36, kholmogor 27, 




 Taulukko 2. Geenidiversiteetti populaatioittain ja lokuksittain vertailuaineistossa. 
                      
Mikrosatelliittilokus AY FR ISK IST JA JER KHA LSK PSK UH 
Kromosomi                     
BM1824 0,63 0,76 0,76 0,71 0,43 0,55 0,68 0,68 0,76 0,65 
1           
BM2113 0,78 0,84 0,80 0,85 0,65 0,70 0,67 0,67 0,77 0,67 
2           
INRA023 0,55 0,82 0,77 0,66 0,60 0,75 0,81 0,81 0,73 0,80 
3           
ETH10 0,83 0,78 0,74 0,74 0,38 0,66 0,40 0,40 0,79 0,64 
5           
ETH152 0,79 0,77 0,78 0,77 0,60 0,68 0,72 0,72 0,79 0,70 
5           
ILSTS006 0,78 0,80 0,84 0,78 0,71 0,72 0,78 0,78 0,75 0,75 
7           
 HEL9 0,80 0,81 0,76 0,75 0,65 0,59 0,62 0,62 0,77 0,66 
8           
ETH225 0,82 0,76 0,75 0,65 0,70 0,72 0,66 0,66 0,76 0,72 
9           
ILSTS005 0,44 0,50 0,41 0,38 0,36 0,50 0,20 0,20 0,51 0,40 
10           
INRA037 0,59 0,66 0,81 0,45 0,60 0,72 0,51 0,51 0,41 0,65 
10           
INRA032 0,60 0,75 0,77 0,64 0,55 0,54 0,63 0,63 0,54 0,44 
11           
 HEL13 0,60 0,56 0,73 0,58 0,55 0,37 0,58 0,58 0,65 0,46 
11           
INRA005 0,64 0,51 0,69 0,57 0,67 0,63 0,50 0,50 0,67 0,47 
12           
CSSM66 0,85 0,84 0,81 0,86 0,70 0,38 0,82 0,82 0,81 0,73 
14           
 HEL1 0,65 0,63 0,71 0,64 0,65 0,66 0,66 0,66 0,73 0,76 
15           
INRA035 0,45 0,42 0,48 0,14 0,17 0,48 0,49 0,49 0,21 0,55 
16           
INRA063 0,51 0,64 0,66 0,60 0,32 0,61 0,60 0,60 0,78 0,49 
18           
ETH3 0,69 0,79 0,66 0,72 0,67 0,43 0,77 0,77 0,70 0,63 
19           
 HEL5 0,67 0,72 0,80 0,73 0,69 0,55 0,62 0,62 0,68 0,78 
21           
BM1818 0,70 0,61 0,72 0,76 0,43 0,61 0,58 0,58 0,72 0,54 
23           
           
Keskiarvo 0,67 0,7 0,72 0,65 0,55 0,59 0,61 0,69 0,68 0,62 
 
 
Jokaiselle tutkitulle populaatiolle 20 lokuksen perusteella lasketut havaitut heterotsygotia-
asteet vaihtelivat jakutiankarjan 0,56:stä holsteinin 0,71:een (taulukko 3). Tässä aineistossa 
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havaitut ja odotetut heterotsygotia-asteet poikkesivat toisistaan kahdessa populaatiossa, 
itäsuomenkarjassa ja pohjoissuomenkarjassa. Molemmissa populaatioissa odotettu 
heterotsygotia on havaittua suurempaa, mikä on merkki populaatiossa tapahtuvasta 
sukusiitoksesta. Kun keskivirheet otetaan tulostentulkinnassa huomioon, ero löytyy 
ainoastaan itäsuomenkarjassa. Poikkeuksellisen suuri ero havaitun ja odotetun heterotsygotian 
välillä johtunee itäsuomenkarjan alapopulaatiorakenteesta (Wahlundin efekti). Suurin osa 
itäsuomenkarjan eläimistä on kerätty suojelua varten pienistä, eristäytyneistä ja sukusiitetyistä 
karjoista, joiden välinen sukulaisuusaste on ollut nolla (Kantanen ym. 2000). Muissa 
populaatioissa ei tulosten perusteella ole nähtävissä merkkejä geneettisistä pullonkauloista tai 
populaatiossa tapahtuvasta merkittävästä sukusiitoksesta. 
 
Taulukko 3. Populaatioiden otoskoot sekä havaittujen ja odotettujen heterotsygotia-asteiden 
keskiarvot ja keskivirheet vertailuaineistossa. 
            
Populaatio Otoskoko H odotettu Keskivirhe H havaittu Keskivirhe 
AY 46 0,67 0,03 0,67 0,02 
FR 43 0,70 0,03 0,71 0,02 
ISK 31 0,72 0,02 0,61 0,02 
IST 49 0,65 0,04 0,64 0,02 
JA 54 0,55 0,03 0,56 0,02 
JER 41 0,59 0,03 0,60 0,02 
KHA 42 0,61 0,03 0,60 0,02 
LSK 41 0,69 0,02 0,68 0,02 
PSK 26 0,68 0,03 0,64 0,02 
UH 30 0,62 0,03 0,61 0,02 
      
H havaittu = havaittu heterotsygotia-aste (HO) populaatiossa 
H odotettu = odotettu heterotsygotia-aste (HE) populaatiossa 
 
 
ƒ- arvo laskettiin jokaisessa populaatiossa jokaiselle 20 lokukselle (taulukko 4). Positiivisten 
ƒ-arvon saavien lokusten määrä vaihteli jerseyn 6:sta itäsuomenkarjan 18:ta. Populaatioille 
kaikkien 20 lokuksen perusteella lasketut ƒ-arvot vaihtelivat jerseyn  
- 0,012 (keskivirhe 0,056) ja itäsuomenkarjan 0,165 (keskivirhe 0,032) välillä. Lokuksista 
vähiten positiivisia ƒ-arvoja sai BM1824 kahdessa populaatiossa. Eniten positiivisia ƒ-arvoja 
sai lokus INRA035, kaikissa kymmenessä populaatiossa. Yksittäisten lokusten ja 
populaatioiden 20 lokuksen perusteella lasketut ƒ-arvot vaihtelivat holsteinin BM1824 -
0,223:sta jerseyn INRA035 0,949:ään. Korkea ƒ-arvo lokuksessa INRA035 selittynee nolla-




 Taulukko 4. ƒ-arvot populaatioittain ja lokuksittain vertailuaineistossa. 
                      
Mikrosatelliittilokus AY FR ISK IST JA JER KHA LSK PSK UH 
Kromosomi                     
BM1824 -0,104 -0,223 -0,013 0,055 -0,133 0,066 -0,088 -0,084 -0,159 -0,094 
1           
BM2113 -0,034 -0,002 0,034 0,029 -0,132 -0,147 -0,114 0,061 -0,047 -0,157 
2           
INRA023 0,055 -0,021 0,121 0,071 -0,118 -0,084 -0,123 0,034 0,319 -0,123 
3           
ETH10 -0,052 0,163 0,254 -0,101 0,030 -0,106 0,015 0,011 0,076 -0,137 
5           
ETH152 0,086 0,036 0,298 -0,060 -0,209 -0,030 0,079 0,027 -0,018 0,008 
5           
ILSTS006 0,021 0,009 0,042 0,009 -0,038 -0,046 -0,093 -0,144 -0,069 0,288 
7           
 HEL9 -0,038 -0,004 0,153 -0,110 0,091 0,074 0,040 -0,037 -0,004 -0,017 
8           
ETH225 -0,037 -0,079 0,184 -0,050 0,069 -0,082 0,180 0,024 0,032 0,030 
9           
ILSTS005 0,255 -0,154 0,125 -0,108 -0,084 -0,273 0,136 -0,013 0,172 0,025 
10           
INRA037 -0,210 -0,021 0,038 -0,085 0,043 0,022 0,073 0,143 -0,042 0,266 
10           
INRA032 0,058 -0,029 0,167 -0,051 -0,011 -0,057 -0,098 0,004 -0,071 -0,139 
11           
 HEL13 -0,057 0,244 0,157 0,078 0,208 -0,198 0,140 0,004 0,109 -0,082 
11           
INRA005 -0,013 -0,175 0,203 -0,065 0,010 0,265 0,103 0,090 0,021 -0,060 
12           
CSSM66 -0,025 -0,024 0,280 0,044 -0,212 -0,017 0,000 -0,041 0,238 -0,044 
14           
 HEL1 -0,109 -0,067 0,134 0,085 0,167 -0,134 0,036 0,106 -0,109 0,046 
15           
INRA035 0,134 0,227 0,663 0,550 0,154 0,949 0,346 0,114 0,635 0,330 
16           
INRA063 -0,059 -0,053 0,212 0,161 0,027 0,045 -0,110 0,087 0,058 0,050 
18           
ETH3 -0,007 0,055 -0,021 0,129 -0,099 -0,185 -0,006 -0,149 0,118 0,128 
19           
 HEL5 0,093 0,026 0,154 0,002 -0,022 -0,191 0,150 -0,037 0,155 -0,014 
21           
BM1818 0,042 -0,089 0,105 0,003 0,180 -0,111 0,052 -0,030 -0,011 0,075 
23           
           
Keskiarvo 0,000 -0,009 0,165 0,029 -0,004 -0,012 0,036 0,009 0,070 0,019 






 3.1.2 Kromosomi 1 
 
Alleelien lukumäärät vaihtelivat yksittäisissä lokuksissa kahdesta yhdeksään. Lokus AGLA17 
oli kaksialleelinen useassa populaatiossa (FR, ISK, IST, JA, JER, KHA, LSK ja PSK). 
Havaittujen alleeleiden keskiarvot 6 lokuksessa vaihtelivat jerseyn 3,83:sta holsteinin 
5,50:een. 
 
Alleelirikkaus laskettiin jokaiselle populaatiolle ja jokaiselle kuudelle lokukselle 24 yksilön 
otoskoolle (taulukko 5). Yksittäisten lokusten ja populaatioiden alleelirikkauden arvot 
vaihtelivat jakutiankarjan lokuksen AGLA17 1,48 ja holsteinin lokuksen DIK5019 8,38 
välillä. Lisäksi laskettiin kaikkien lokusten perusteella alleelirikkauden keskiarvo jokaiselle 
populaatiolle. Vähiten alleelien runsauteen perustuvaa vaihtelua oli tulosten perusteella 
jakutiankarjassa, jonka lokusten alleelirikkauden keskiarvo oli 4,17. Runsainta alleelien 
vaihtelu oli holsteinissa, jonka alleelirikkauden keskiarvo oli 5,21. 
 
Taulukko 5. Alleelirikkaus populaatioittain ja lokuksittain aineistossa BTA1. Alleelirikkaus 
on laskettu kaikissa populaatioissa 24 yksilön otoskoolle. 
                      
Mikrosatelliittilokus AY FR ISK IST JA JER KHA LSK PSK UH 
Sijainti 
kromosomissa (cM)                     
AGLA17 2,47 2,00 1,71 1,99 1,48 1,95 1,77 1,60 2,00 2,93 
0           
DIK4591 2,23 3,98 2,96 5,00 2,74 2,00 3,76 3,59 2,00 5,60 
2,046           
DIK1044 5,85 5,93 5,99 7,85 5,91 4,00 5,90 6,23 5,84 6,96 
5,113           
SOD1 5,88 5,00 5,66 4,68 5,49 4,00 4,95 5,94 6,89 4,00 
5,645           
DIK5019 5,76 8,38 7,88 5,87 5,41 5,51 5,90 5,54 4,89 5,94 
6,607           
BMS2321 5,20 5,98 5,87 3,65 3,99 4,68 2,99 5,23 4,00 3,76 
15,428           
           








Jokaiselle tutkitulle populaatiolle ja jokaiselle kuudelle lokukselle laskettiin 
alleelifrekvenssien perusteella geenidiversiteetin arvo (taulukko 6). Populaatioiden kaikkien 
kuuden lokuksen geenidiversiteetin keskiarvot vaihtelivat jerseyn 0,41:stä ja holsteinin 
0,61:een. Yksittäisten lokusten ja populaatioiden geenidiversiteetin arvot vaihtelivat 
jakutiankarjan lokuksen AGLA17 0,02:sta itäsuomenkarjan lokuksen DIK5019 0,82:en.  
 
Taulukko 6. Geenidiversiteetti populaatioittain ja lokuksittain aineistossa BTA1. 
                      
Mikrosatelliittilokus AY FR ISK IST JA JER KHA LSK PSK UH 
Sijainti 
kromosomissa (cM)                     
AGLA17 0,08 0,14 0,03 0,12 0,02 0,08 0,03 0,03 0,17 0,13 
0           
DIK4591 0,05 0,56 0,55 0,51 0,28 0,23 0,37 0,40 0,21 0,29 
2,046           
DIK1044 0,70 0,72 0,70 0,66 0,76 0,61 0,71 0,73 0,64 0,81 
5,113           
SOD1 0,77 0,77 0,67 0,63 0,75 0,61 0,70 0,80 0,74 0,68 
5,645           
DIK5019 0,64 0,81 0,82 0,79 0,75 0,53 0,76 0,74 0,67 0,67 
6,607           
BMS2321 0,53 0,64 0,72 0,31 0,64 0,40 0,21 0,74 0,60 0,52 
15,428           
           
Keskiarvo 0,46 0,61 0,58 0,50 0,53 0,41 0,46 0,57 0,50 0,52 
 
 
Jokaiselle tutkitulle populaatiolle kuuden lokuksen perusteella lasketut havaitut 
heterotsygotia-asteet vaihtelivat jerseyn 0,35:stä holsteinin 0,60:een (taulukko 7). Tässä 
aineistossa havaitussa ja odotetussa heterotsygotia-asteissa esiintyy eroja useissa 
populaatioissa. Merkille pantavaa on odotettujen heterotsygotia-asteiden huomattavan suuret 
keskivirheet. Kun keskivirheet otetaan tulosten tulkinnassa huomioon, ei eroja ole 
havaittavissa missään populaatiossa. Havaittu heterotsygotia oli odotettua vähäisempää 
kaikissa muissa populaatioissa paitsi ukrainanharmaakarjassa. Havaitun heterotsygotian 
vähyys on merkki populaatiossa tapahtuvasta sukusiitoksesta ja/tai alapopulaatioihin 
jakautumisesta. Ilmiö on odotettavissa mm. esimerkiksi tilanteissa joissa kaksi tai useampi 





Taulukko 7. Populaatioiden otoskoot sekä havaittujen ja odotettujen heterotsygotia-asteiden 
keskiarvot ja keskivirheet aineistossa BTA1. 
            
Populaatio Otoskoko H odotettu Keskivirhe H havaittu Keskivirhe 
AY 40 0,46 0,13 0,40 0,03 
FR 40 0,61 0,10 0,60 0,03 
ISK 38 0,58 0,12 0,47 0,03 
IST 40 0,50 0,10 0,48 0,03 
JA 50 0,53 0,13 0,45 0,03 
JER 39 0,41 0,09 0,35 0,03 
KHA 32 0,46 0,12 0,36 0,04 
LSK 40 0,57 0,12 0,56 0,03 
PSK 28 0,50 0,10 0,44 0,04 
UH 30 0,52 0,11 0,55 0,04 
H havaittu = havaittu heterotsygotia-aste (HO) populaatiossa 
H odotettu = odotettu heterotsygotia-aste (HE) populaatiossa 
 
ƒ-arvo laskettiin jokaisessa populaatiossa jokaiselle kuudelle lokukselle (taulukko 8). 
Positiivisten ƒ-arvon saavien lokusten määrä vaihteli ukrainanharmaakarjan yhdestä 
itäsuomenkarjan kuuteen. Populaatioille kaikkien kuuden lokuksen perusteella lasketut ƒ-
arvot vaihtelivat ukrainanharmaakarjan -0,063 (keskivirhe 0,023) ja kholmogorin 0,164 
(keskivirhe 0,092) välillä. Lokuksista vähiten positiivisia ƒ-arvoja saivat AGLA17 ja 
DIK1044 neljässä populaatiossa, eniten positiivisia ƒ-arvoja sai lokus DIK5019 kahdeksassa 
populaatiossa. Yksittäisten lokusten ja populaatioiden kuuden lokuksen perusteella lasketut ƒ-
















Taulukko 8. ƒ-arvot populaatioittain ja lokuksittain aineistosta BTA1 
                      
Mikrosatelliittilokus AY FR ISK IST JA JER KHA LSK PSK UH 
Sijainti   
kromosomissa (cM)                     
AGLA17 -0,018 -0,068 0,000 -0,054 0,000 -0,027 0,000 0,000 -0,080 -0,036 
0           
DIK4591 -0,007 0,106 0,058 -0,074 -0,160 -0,133 0,454 0,019 0,265 -0,089 
2,046           
DIK1044 0,012 -0,070 0,139 -0,003 0,110 -0,007 -0,002 -0,026 0,045 -0,108 
5,113           
SOD1 0,092 -0,075 0,086 0,316 0,155 0,119 0,119 -0,067 0,100 -0,029 
5,645           
DIK5019 0,173 0,139 0,303 -0,067 0,336 0,518 0,489 -0,043 0,011 0,027 
6,607           
BMS2321 0,308 -0,010 0,309 0,046 0,190 0,060 -0,077 0,268 0,346 -0,146 
15,428           
           
Keskiarvo 0,093 0,004 0,149 0,027 0,105 0,088 0,164 0,025 0,114 -0,063 
Keskivirhe 0,048 0,036 0,048 0,055 0,063 0,085 0,092 0,046 0,060 0,023 
 
 
3.1.3 Kromosomi 20 
 
Alleelien lukumäärät vaihtelivat yksittäisissä lokuksissa yhdestä kymmeneen. Lokus 
ILSTS068 osoittautui ayrshirepopulaatiossa monomorfiseksi. Havaittujen alleelien keskiarvot 
15 lokuksessa vaihtelivat jerseyn 3,60:sta länsisuomenkarjan 6,00:een. 
 
Alleelirikkaus laskettiin jokaiselle populaatiolle ja kaikille 15 lokukselle, suurimmalle 
mahdolliselle yksilömäärälle (taulukko 9). Yksittäisten lokusten ja populaatioiden 
alleelirikkauden arvot vaihtelivat ayrshiren lokuksen ILSTS068 1,00:sta, niin ikään ayrshiren 
lokuksen NRDIKM033 9,22:een. Lisäksi laskettiin kaikkien lokusten perusteella 
alleelirikkauden keskiarvo jokaiselle populaatiolle. Vähiten alleelien runsauteen perustuvaa 
vaihtelua oli tulosten perusteella jakutiankarjassa, jonka kaikkien lokusten alleelirikkauden 
keskiarvo oli 4,73. Runsainta alleelien vaihtelu oli länsisuomenkarjassa, jonka 
alleelirikkauden keskiarvo oli 5,59. Istobeninkarjan alleelirikkaus oli laskettu vain viiden 
yksilön perusteella, johtuen genotyypitysongelmista. Näin ollen alleelirikkauden arvo on 







Taulukko 9. Alleelirikkaus populaatioittain ja lokuksittain aineistossa BTA20. 
                      
Mikrosatelliittilokus AY FR ISK IST JA JER KHA LSK PSK UH 
Sijainti 
kromosomissa(cM)                     
TGLA304 3,84 4,00 4,00 3,76 4,00 2,98 4,00 4,00 4,77 3,00 
20,165           
BMS1754 3,00 4,00 4,51 2,88 4,00 3,00 3,84 3,73 4,51 3,79 
26,282           
NRDIKM033 9,22 7,82 6,50 5,65 6,99 4,00 4,99 7,97 5,00 3,00 
28,516           
ILSTS068 1,00 2,00 2,00 1,59 3,00 2,00 2,00 2,00 2,00 2,00 
31,866           
BMS2461 4,98 5,94 7,43 5,00 6,00 3,00 8,93 6,73 4,95 7,87 
33,377           
BMS1128 4,76 4,82 6,17 3,18 4,00 3,00 3,84 6,42 4,31 4,00 
37,496           
BM713 3,96 5,65 3,94 2,86 2,00 3,82 3,98 4,71 2,97 4,00 
37,812           
DIK2695 4,79 4,97 5,38 3,49 6,90 2,79 3,84 5,45 4,00 4,79 
43,028           
TGLA153 7,61 4,83 7,84 3,54 3,00 4,82 4,84 8,38 5,57 5,80 
43,549           
GHRPromS 3,72 4,00 3,93 2,88 3,00 1,82 4,84 3,73 3,76 3,00 
*           
BMS2361 6,40 6,80 5,41 4,22 6,00 3,00 4,99 5,71 4,57 6,86 
49,727           
DIK4835 6,82 6,91 6,80 4,19 3,00 4,97 5,84 6,43 6,13 4,79 
52,493           
AGLA29 6,00 5,99 7,63 4,50 7,00 5,82 4,84 7,65 6,04 5,99 
55,08           
BMS117 6,00 4,82 4,58 3,30 5,00 3,87 5,00 4,45 3,73 4,83 
56,557           
UMBTL78  3,82 4,82 6,41 3,33 7,00 3,82 5,53 6,55 5,59 4,76 
56,557           
           
Keskiarvo 5,06 5,16 5,50 3,62 4,73 3,51 4,75 5,59 4,53 4,57 
 
*Lokukselle ei löytynyt sijaintia tietokannoista (cM). 
Alleelirikkauden arvo laskettiin jokaiselle populaatiolle suurimman mahdollisen otoskoon mukaan. 
(ayrshire 32, holstein 33, itäsuomenkarja 18, istobeninkarja 5, jakutiankarja 45, jersey 32, kholmogor 27, 
länsisuomenkarja 29, pohjoissuomenkarja 15 ja ukrainanharmaakarja 24) 
 
 
Populaatioiden jokaiselle 15 lokukselle laskettiin alleelifrekvenssien perusteella odotettu 
heterotsygotia-aste eli geenidiversiteetti (taulukko 10). Populaatioiden 15:sta lokuksen 
geenidiversiteetin keskiarvot vaihtelivat jerseyn 0,46:stä ja kholmogorin 0,64:ään. 
Yksittäisten lokusten ja populaatioiden geenidiversiteetin arvot vaihtelivat ayrshiren lokuksen 





Taulukko 10. Geenidiversiteetti populaatioittain ja lokuksittain aineistossa BTA20. 
                      
Mikrosatelliittilokus AY FR ISK IST JA JER KHA LSK PSK UH 
Sijainti 
kromosomissa(cM)                     
TGLA304 0,66 0,63 0,50 0,73 0,48 0,35 0,73 0,35 0,55 0,59 
20,165           
BMS1754 0,67 0,61 0,51 0,63 0,71 0,67 0,61 0,47 0,67 0,34 
26,282           
NRDIKM033 0,69 0,82 0,79 0,85 0,67 0,71 0,76 0,78 0,76 0,64 
28,516           
ILSTS068 0,00 0,24 0,18 0,15 0,41 0,51 0,45 0,12 0,42 0,23 
31,866           
BMS2461 0,57 0,73 0,82 0,85 0,66 0,18 0,75 0,68 0,69 0,73 
33,377           
BMS1128 0,59 0,43 0,60 0,55 0,61 0,42 0,65 0,41 0,34 0,70 
37,496           
BM713 0,62 0,58 0,60 0,62 0,41 0,50 0,42 0,64 0,58 0,75 
37,812           
DIK2695 0,52 0,60 0,68 0,64 0,64 0,08 0,49 0,70 0,63 0,62 
43,028           
TGLA153 0,72 0,71 0,84 0,69 0,67 0,46 0,71 0,85 0,78 0,77 
43,549           
GHRPromS 0,12 0,57 0,45 0,39 0,64 0,03 0,52 0,46 0,48 0,63 
*           
BMS2361 0,77 0,73 0,76 0,68 0,77 0,53 0,73 0,70 0,68 0,84 
49,727           
DIK4835 0,79 0,77 0,61 0,72 0,55 0,54 0,69 0,58 0,79 0,63 
52,493           
AGLA29 0,79 0,76 0,84 0,74 0,81 0,73 0,74 0,84 0,75 0,78 
55,08           
BMS117 0,69 0,64 0,69 0,64 0,58 0,62 0,76 0,52 0,58 0,74 
56,557           
UMBTL78  0,52 0,42 0,64 0,51 0,76 0,61 0,56 0,39 0,55 0,61 
56,557           
           
Keskiarvo 0,58 0,62 0,63 0,63 0,62 0,46 0,64 0,57 0,62 0,64 
*Lokukselle ei löytynyt sijaintia tietokannoista (cM). 
  
 
Jokaiselle tutkitulle populaatiolle 20 lokuksen perusteella lasketut havaitut heterotsygotia-
asteet vaihtelivat jerseyn 0,51:stä ukrainanharmaakarjan 0,71:een (taulukko 11). Tässä 
aineistossa havaitussa ja odotetussa heterotsygotia-asteissa esiintyy vähäisiä eroja useissa 
populaatioissa. Kun keskivirheet otetaan tulosten tulkinnassa huomioon, ei eroja ole 
havaittavissa missään populaatiossa. Populaatioissa, joissa eroja havaitun ja odotetun 
heterotsygotia-asteen välillä oli havaittavissa, havaittu heterotsygotia oli odotettua 
vähäisempää ayrshirellä, istobeninkarjalla, itäsuomenkarjalla sekä länsisuomenkarjalla. Tämä 
on merkki populaatiossa tapahtuvasta sukusiitoksesta. Odotettu heterotsygotia oli havaittua 
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vähäisempää jerseyn, pohjoissuomenkarjan sekä ukrainanharmaakarjan populaatioissa. Ilmiö 
on odotettavissa jos risteytetään lisääntymisisolaatiossa eläneitä osapopulaatioita. Ainakin 
esimerkiksi lapinlehmän historiaan sisältyy risteytymistä ruotsintunturirodun ja 
länsisuomenkarjan kanssa (Kantanen 2009). 
 
Taulukko 11. Populaatioiden otoskoot sekä havaittujen ja odotettujen heterotsygotia-asteiden 
keskiarvot ja keskivirheet aineistossa BTA20. 
            
Populaatio Otoskoko H odotettu keskivirhe H havaittu keskivirhe 
AY 40 0,58 0,06 0,55 0,02 
FR 40 0,62 0,04 0,62 0,02 
ISK 31 0,63 0,05 0,58 0,02 
IST 40 0,62 0,05 0,59 0,02 
JA 50 0,62 0,03 0,61 0,02 
JER 39 0,46 0,06 0,51 0,02 
KHA 32 0,64 0,03 0,63 0,02 
LSK 40 0,57 0,05 0,52 0,02 
PSK 26 0,62 0,03 0,64 0,03 
UH 30 0,64 0,04 0,71 0,02 
      
H havaittu = havaittu heterotsygotia-aste (HO) populaatiossa 
H odotettu = odotettu heterotsygotia-aste (HE) populaatiossa 
 
 
ƒ-arvo laskettiin populaatioittain ja lokuksittain (taulukko 12). Positiivisten ƒ-arvon saavien 
lokusten määrä vaihteli jerseyn yhdestä itäsuomenkarjan 13:sta. Lokuksista vähiten 
positiivisia ƒ-arvoja sai UMBTL78 kolmessa populaatiossa, eniten positiivisia ƒ-arvoja saivat 
lokukset TGLA304 ja AGLA29 seitsemässä populaatiossa. Populaatioille kaikkien 15 
lokuksen perusteella lasketut ƒ-arvot vaihtelivat jerseyn -0,092 (keskivirhe 0,024) ja 
länsisuomenkarjan 0,095 (keskivirhe 0,033) välillä. Yksittäisten lokusten ƒ-arvot vaihtelivat 
pohjoissuomenkarjan BM713 -0,406 ja ukrainanharmaakarjan TGLA304 sekä istobeninkarjan 










Taulukko 12. ƒ-arvot populaatioittain ja lokuksittain aineistossa BTA20. 
                      
Mikrosatelliittilokus AY FR ISK IST JA JER KHA LSK PSK UH 
Sijainti 
kromosomissa(cM)                     
TGLA304 0,160 0,031 0,108 0,333 -0,111 -0,141 0,057 0,317 -0,032 0,363 
20,165           
BMS1754 0,026 -0,026 0,246 0,128 0,009 -0,068 -0,026 -0,010 -0,042 -0,162 
26,282           
NRDIKM033 0,075 -0,036 0,045 0,120 0,021 -0,011 -0,143 -0,027 0,028 -0,206 
28,516           
ILSTS068 NA 0,064 -0,091 0,363 0,347 -0,116 0,094 -0,054 0,176 -0,137 
31,866           
BMS2461 -0,005 -0,090 0,034 0,294 0,050 -0,063 -0,006 0,109 0,351 -0,070 
33,377           
BMS1128 0,192 -0,155 0,136 0,136 0,114 -0,209 0,085 0,090 -0,124 -0,175 
37,496           
BM713 0,114 -0,079 0,278 0,012 -0,400 -0,184 -0,122 0,028 -0,406 -0,152 
37,812           
DIK2695 0,153 -0,046 0,100 0,033 0,038 -0,018 -0,087 -0,068 -0,218 -0,236 
43,028           
TGLA153 0,108 0,125 0,008 0,140 -0,080 0,141 0,121 -0,027 -0,129 -0,170 
43,549           
GHRPromS -0,032 0,002 0,074 -0,010 0,002 0,000 0,094 0,075 0,040 -0,212 
*           
BMS2361 0,183 -0,060 -0,021 -0,051 0,146 -0,206 0,122 0,216 -0,196 -0,189 
49,727           
DIK4835 -0,039 0,095 0,254 -0,079 -0,003 -0,149 0,097 0,186 0,029 -0,105 
52,493           
AGLA29 -0,048 0,117 0,006 -0,283 0,039 -0,163 0,029 0,021 0,044 0,191 
55,08           
BMS117 0,007 0,085 0,015 -0,122 0,066 -0,099 -0,126 0,278 -0,070 -0,209 
56,557           
UMBTL78  -0,131 -0,137 0,097 0,026 -0,025 -0,101 -0,061 0,286 -0,111 -0,100 
56,557           
           
Keskiarvo 0,055 -0,007 0,086 0,069 0,014 -0,092 0,009 0,095 -0,044 -0,105 
Keskivirhe 0,025 0,023 0,027 0,044 0,039 0,024 0,024 0,033 0,044 0,041 
 
NA = numerical aperture = mahdoton määrittää, sillä ILSTS068 oli ayrshirepopulaatiossa monomorfinen 












3.1.4 Aineistojen yhteenveto 
 
Taulukko 13. Alleelirikkauden keskiarvot populaatioittain ja aineistoittain. 
          
  BTA1 BTA20 vertailuaineisto ka. 
AY 4,57 5,06 5,23 4,95 
FR 5,21 5,16 5,87 5,41 
ISK 5,01 5,50 6,15 5,55 
IST 4,84 3,62 5,46 4,64 
JA 4,17 4,73 4,37 4,42 
JER 3,69 3,51 4,13 3,78 
KHA 4,21 4,75 4,96 4,64 
LSK 4,69 5,59 5,33 5,20 
PSK 4,27 4,53 5,06 4,62 
UH 4,86 4,57 4,32 4,58 
ka. 4,55 4,70 5,09   
 
 
Taulukko 14. Geenidiversiteetin keskiarvot populaatioittain ja aineistoittain. 
          
  BTA1 BTA20 vertailuaineisto ka. 
AY 0,46 0,58 0,67 0,57 
FR 0,61 0,62 0,70 0,64 
ISK 0,58 0,63 0,72 0,65 
IST 0,50 0,63 0,65 0,59 
JA 0,53 0,62 0,55 0,57 
JER 0,41 0,46 0,59 0,49 
KHA 0,46 0,64 0,61 0,57 
LSK 0,57 0,57 0,69 0,61 
PSK 0,50 0,62 0,68 0,60 
UH 0,52 0,64 0,62 0,59 
ka. 0,52 0,60 0,65   
 
 
Taulukko 15. ƒ-arvon keskiarvot populaatioittain ja aineistoittain. 
          
  BTA1 BTA20 vertailuaineisto ka. 
AY 0,093 0,055 0,000 0,049 
FR 0,004 -0,007 -0,009 -0,004 
ISK 0,149 0,086 0,165 0,133 
IST 0,027 0,069 0,029 0,042 
JA 0,105 0,014 -0,004 0,038 
JER 0,088 -0,092 -0,012 -0,005 
KHA 0,164 0,009 0,036 0,070 
LSK 0,025 0,095 0,009 0,043 
PSK 0,114 -0,044 0,070 0,047 
UH -0,063 -0,105 0,019 -0,050 
ka. 0,071 0,008 0,030   
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Vertailuaineiston perusteella voidaan sanoa, että populaatiot ovat pääsääntöisesti testeihin 
sopivia; populaatiossa ei ole tapahtunut sukusiitosta satunnaisen pariutumismallin olettamusta 
enempää (tauluko 15).  
Muuntelun määrässä ei ollut eroja eri aineistojen välillä, alleelirikkauden ja geenidiversiteetin 
osalta. Arvot olivat samansuuntaisia kaikissa aineistoissa (taulukot 13–14) (Alleelirikkauden 
keskiarvot BTA1, 4,55; BTA20, 4,70; vertailuaineisto, 5,09 sekä geenidiversiteetin keskiarvot 
BTA1, 0,52; BTA20, 0,60; vertailuaineisto, 0,65). ƒ-arvon keskiarvoissa (taulukko 15) 
aineisto BTA1 (ƒ-arvon keskiarvo 0,071) ei osoittanut muuntelun merkittävää alenemaa tai 
lisäystä vertailuaineistoon nähden (ƒ-arvon keskiarvo 0,030). Aineiston BTA20 (ƒ-arvon 
keskiarvo 0,008)  ƒ-arvon keskiarvo poikkesi vertailuaineiston keskiarvosta. 
Muutamissa populaatioissa (JER ja ISK) oli merkillepantavaa niiden sisäisen muuntelun 
määrä. Jerseyn muuntelu oli muita populaatioita vähäisempää. Sisäisen muuntelun vähyyttä 
saattaa selittää rodun maantieteellinen sijainti saarella. Myös sen tehollinen populaatiokoko 
on laskenut voimakkaasti useiden vuosikymmenien ajan (Kantanen ym. 2000).  
Itäsuomenkarjan tuloksissa oli taas silmiinpistävää populaation sisäisen muuntelun suuri 
määrä ja alapopulaatiorakenne (Wahlundin efekti). Suurin osa itäsuomenkarjan eläimistä on 








Hardy-Weinbergin (H-W) tasapainoa tarkasteltiin lokuksittain ja populaatioittain (taulukko 
16). Riskitasoksi valittiin 5 % Bonferronin korjauksen jälkeen (p = 0,00028). Ainoastaan 
lokus INRA035 poikkesi tasapainosta populaatioissa ISK (p = 0,00000) ja JER (p = 0,00000). 
Lokuksen tasapainosta poikkeamisen syynä saattavat olla siinä mahdollisesti esiintyvät nolla-
alleelit (Kantanen ym. 2000). Muita tilastollisesti merkitseviä p:n arvoja ei populaatioissa 






Taulukko 16. H-W-tasapaino populaatioittain ja lokuksittain vertailuaineistosta. 
                
 AY  FR 
Lokus p-arvo keskivirhe f-arvo (W&C)   p-arvo keskivirhe f-arvo (W&C) 
BM1824 0.8224 0.0045 -0.104  0.1594 0.0072 -0.223 
BM2113 0.6909 0.0116 -0.034  0.2626 0.0118 -0.002 
ETH10 0.9437 0.0040 -0.052  0.1139 0.0102 +0.163 
ETH225 0.4395 0.0139 -0.037  0.8251 0.0070 -0.079 
ETH3 0.8690 0.0058 -0.007  0.1977 0.0129 +0.055 
HEL05 0.5267 0.0100 +0.093  0.8449 0.0085 +0.026 
ILSTS005 0.1000 0.0022 +0.255  0.3646 0.0031 -0.154 
INRA023 0.0516 0.0118 +0.055  0.7543 0.0141 -0.021 
INRA035 0.6425 0.0045 +0.134  0.0399 0.0027 +0.227 
INRA005 0.2061 0.0051 -0.013  0.5211 0.0050 -0.175 
BM1818 0.8578 0.0052 +0.042  0.3555 0.0160 -0.089 
CSSM66 0.9320 0.0066 -0.025  0.4916 0.0154 -0.024 
ETH152 0.0956 0.0066 +0.086  0.2220 0.0140 +0.036 
HEL1 0.0139 0.0022 -0.109  0.8972 0.0056 -0.067 
HEL13 0.3938 0.0113 -0.057  0.1387 0.0062 +0.244 
HEL9 0.0926 0.0099 -0.038  0.1576 0.0156 -0.004 
ILSTS006 0.4454 0.0158 +0.021  0.5596 0.0170 +0.009 
INRA032 0.6172 0.0065 +0.058  0.6273 0.0117 -0.029 
INRA037 0.2606 0.0103 -0.210  0.7062 0.0296 -0.021 
INRA063 0.6619 0.0073 -0.059  0.7819 0.0057 -0.053 
        
        
 ISK  IST 
Lokus p-arvo keskivirhe f-arvo (W&C)   p-arvo keskivirhe f-arvo (W&C) 
BM1824 0.2277 0.0075 -0.013  0.9578 0.0033 +0.055 
BM2113 0.8266 0.0068 +0.034  0.5622 0.0148 +0.029 
ETH10 0.0009 0.0009 +0.254  0.5643 0.0158 -0.101 
ETH225 0.3551 0.0129 +0.184  0.6727 0.0155 -0.050 
ETH3 0.7447 0.0067 -0.021  0.4698 0.0086 +0.129 
HEL05 0.0044 0.0010 +0.154  0.5048 0.0087 +0.002 
ILSTS005 0.6481 0.0018 +0.125  0.7025 0.0019 -0.108 
INRA023 0.1154 0.0088 +0.121  0.4406 0.0101 +0.071 
INRA035 0.0000 * 0.0000 +0.663  0.0060 0.0009 +0.550 
INRA005 0.2499 0.0059 +0.203  0.8684 0.0049 -0.065 
BM1818 0.2989 0.0076 +0.105  0.7696 0.0085 +0.003 
CSSM66 0.0035 0.0018 +0.280  0.0070 0.0018 +0.044 
ETH152 0.0253 0.0034 +0.298  0.8644 0.0060 -0.060 
HEL1 0.1835 0.0091 +0.134  0.1022 0.0046 +0.085 
HEL13 0.2398 0.0135 +0.157  0.0212 0.0021 +0.078 
HEL9 0.0249 0.0063 +0.153  0.2371 0.0141 -0.110 
ILSTS006 0.7581 0.0151 +0.042  0.6784 0.0096 +0.009 
INRA032 0.8132 0.0072 +0.167  0.5104 0.0152 -0.051 
INRA037 0.8312 0.0129 +0.038  0.8957 0.0133 -0.085 










                
 JA  JER 
Lokus p-arvo keskivirhe f-arvo (W&C)   p-arvo keskivirhe f-arvo (W&C) 
BM1824 0.8559 0.0046 -0.133  0.4700 0.0077 +0.066 
BM2113 0.2458 0.0128 -0.132  0.2838 0.0056 -0.147 
ETH10 0.1536 0.0099 +0.030  0.1855 0.0080 -0.106 
ETH225 0.9272 0.0039 +0.069  0.9018 0.0042 -0.082 
ETH3 0.0576 0.0036 -0.099  0.4405 0.0027 -0.185 
HEL05 0.0046 0.0013 -0.022  0.4207 0.0113 -0.191 
ILSTS005 0.6268 0.0045 -0.084  0.1127 0.0023 -0.273 
INRA023 0.2978 0.0055 -0.118  0.0575 0.0048 -0.084 
INRA035 0.3292 0.0024 +0.154  0.0000 * 0.0000 +0.949 
INRA005 0.7426 0.0048 +0.010  0.0060 0.0007 +0.265 
BM1818 0.2031 0.0029 +0.180  0.1274 0.0078 -0.111 
CSSM66 0.1890 0.0169 -0.212  0.1118 0.0081 -0.017 
ETH152 0.2073 0.0071 -0.209  0.6985 0.0064 -0.030 
HEL1 0.4901 0.0112 +0.167  0.3138 0.0076 -0.134 
HEL13 0.0285 0.0032 +0.208  0.0987 0.0044 -0.198 
HEL9 0.3244 0.0149 +0.091  0.1554 0.0083 +0.074 
ILSTS006 0.9566 0.0035 -0.038  0.5845 0.0088 -0.046 
INRA032 0.6886 0.0044 -0.011  0.1660 0.0055 -0.057 
INRA037 0.6076 0.0159 +0.043  0.7246 0.0079 +0.022 
INRA063 0.1993 0.0041 +0.027  0.7667 0.0081 +0.045 
        
 KHA  LSK 
Lokus p-arvo keskivirhe f-arvo (W&C)   p-arvo keskivirhe f-arvo (W&C) 
BM1824 0.2449 0.0060 -0.088  0.9848 0.0007 -0.084 
BM2113 0.8734 0.0101 -0.114  0.0914 0.0067 +0.061 
ETH10 0.1502 0.0097 +0.015  0.5646 0.0080 +0.011 
ETH225 0.0170 0.0025 +0.180  0.7552 0.0076 +0.024 
ETH3 0.5229 0.0080 -0.006  0.8424 0.0065 -0.149 
HEL05 0.1648 0.0066 +0.150  0.8494 0.0129 -0.037 
ILSTS005 0.4008 0.0026 +0.136  1 0.0000 -0.013 
INRA023 0.7465 0.0085 -0.123  0.6629 0.0152 +0.034 
INRA035 0.0007 0.0005 +0.346  0.7464 0.0037 +0.114 
INRA005 0.4941 0.0043 +0.103  0.5065 0.0053 +0.090 
BM1818 0.2729 0.0083 +0.052  0.8776 0.0046 -0.030 
CSSM66 0.7488 0.0101 -0.000  0.8425 0.0109 -0.041 
ETH152 0.7319 0.0098 +0.079  0.4066 0.0088 +0.027 
HEL1 0.2222 0.0099 +0.036  0.4238 0.0076 +0.106 
HEL13 0.2234 0.0063 +0.140  0.5252 0.0089 +0.004 
HEL9 0.7463 0.0217 +0.040  0.9603 0.0037 -0.037 
ILSTS006 0.7905 0.0059 -0.093  0.7790 0.0079 -0.144 
INRA032 0.9351 0.0043 -0.098  0.4719 0.0104 +0.004 
INRA037 0.3589 0.0202 +0.073  0.3789 0.0173 +0.143 











                
 PSK  UH 
Lokus p-arvo keskivirhe f-arvo(W&C)   p-arvo keskivirhe f-arvo(W&C) 
BM1824 0.9528 0.0017 -0.159  0.3816 0.0097 -0.094 
BM2113 0.9713 0.0044 -0.047  0.5908 0.0085 -0.157 
ETH10 0.4187 0.0072 +0.076  0.6624 0.0062 -0.137 
ETH225 0.3750 0.0086 +0.032  0.4451 0.0064 +0.030 
ETH3 0.0067 0.0019 +0.118  0.0936 0.0039 +0.128 
HEL05 0.0092 0.0018 +0.155  0.4592 0.0083 -0.014 
ILSTS005 0.4511 0.0028 +0.172  0.5570 0.0054 +0.025 
INRA023 0.0327 0.0039 +0.319  0.6907 0.0123 -0.123 
INRA035 0.0161 0.0008 +0.635  0.0584 0.0036 +0.330 
INRA005 0.1255 0.0029 +0.021  0.8457 0.0030 -0.060 
BM1818 0.6923 0.0044 -0.011  0.3994 0.0046 +0.075 
CSSM66 0.0075 0.0019 +0.238  0.7154 0.0132 -0.044 
ETH152 0.6973 0.0083 -0.018  0.6714 0.0085 +0.008 
HEL1 0.1028 0.0058 -0.109  0.2367 0.0069 +0.046 
HEL13 0.0032 0.0018 +0.109  0.7059 0.0018 -0.082 
HEL9 0.7339 0.0115 -0.004  0.6660 0.0092 -0.017 
ILSTS006 0.2511 0.0104 -0.069  0.0147 0.0031 +0.288 
INRA032 0.9084 0.0061 -0.071  0.6717 0.0019 -0.139 
INRA037 1 0.0000 -0.042  0.0464 0.0044 +0.266 




3.2.2 Kromosomi 1 
 
H-W-tasapainoa tarkasteltiin lokuksittain ja populaatioittain (taulukko 17). Riskitasoksi 
valittiin 5 % Bonferronin korjauksen jälkeen (p = 0,00028). Lokus DIK5019 poikkesi 
tasapainotilasta kolmessa populaatiossa (JA (p = 0,0000), JER (p = 0,0000) ja KHA (p = 
0,0000)). Lokus DIK5019 käyttäytyi testissä hyvin samalla tavoin kuin edellisen aineiston 
INRA035, jossa on mahdollisesti nolla-alleeli. Lokuksen DIK5019 efekti oli jopa kaksi kertaa 
voimakkaampi. Lokuksen HW-tasapainosta poikkeamisen syynä saattaakin olla siinä 
mahdollisesti esiintyvät nolla-alleelit. Lokus BMS2321 poikkesi tasapainotilasta yhdessä 
populaatiossa (ISK (p = 0,0003)). Kaikissa tasapainosta poikkeavissa populaatioissa oli ko. 
lokuksissa havaittavissa huomattavaa heterotsygotian vajetta, joka aiheutui muutamista 
voimakkaasti yleistyneistä genotyypeistä. Populaatioista kuusi (AY, FR, IST, LSK, PSK ja 
UH) on H-W-tasapainotilassa kaikkien lokuksien suhteen ja populaatiosta neljä (ISK, JA, JER 







Taulukko 17. H-W-tasapaino populaatioittain ja lokuksittain aineistosta BTA1 
                
 AY  FR 
Lokus p-arvo keskivirhe 
f-arvo 
(W&C)   p-arvo keskivirhe 
f-arvo 
(W&C) 
AGLA17 1 0.0000 -0.018  1 0.0000 -0.068 
DIK4591 1 0.0000 -0.007  0.2324 0.0073 +0.106 
DIK1044 0.0958 0.0076 +0.012  0.4531 0.0120 -0.070 
SOD1 0.0398 0.0041 +0.092  0.2732 0.0072 -0.075 
DIK5019 0.1882 0.0106 +0.173  0.0803 0.0104 +0.139 
BMS2321 0.0025 0.0008 +0.308  0.7313 0.0143 -0.010 
        
 ISK  IST 
Lokus p-arvo keskivirhe 
f-arvo 
(W&C)   p-arvo keskivirhe 
f-arvo 
(W&C) 
AGLA17 -  -  -  1 0.0000 -0.054 
DIK4591 0.3218 0.0052 +0.058  0.1982 0.0107 -0.074 
DIK1044 0.1909 0.0105 +0.139  0.2535 0.0240 -0.003 
SOD1 0.0286 0.0041 +0.086  0.0041 0.0011 +0.316 
DIK5019 0.0059 0.0039 +0.303  0.1254 0.0070 -0.067 
BMS2321 0.0003 * 0.0002 +0.309  0.3649 0.0102 +0.046 
        
 JA  JER 
Lokus p-arvo keskivirhe 
f-arvo 
(W&C)   p-arvo keskivirhe 
f-arvo 
(W&C) 
AGLA17 -  -  -  1 0.0000 -0.027 
DIK4591 0.6869 0.0048 -0.160  1 0.0000 -0.133 
DIK1044 0.0895 0.0056 +0.110  0.1359 0.0048 -0.007 
SOD1 0.0038 0.0013 +0.155  0.0366 0.0024 +0.119 
DIK5019 0.0000 * 0.0000 +0.336  0.0000 * 0.0000 +0.518 
BMS2321 0.0624 0.0035 +0.190  0.2599 0.0127 +0.060 
        
 KHA  LSK 
Lokus p-arvo keskivirhe 
f-arvo 
(W&C)   p-arvo keskivirhe 
f-arvo 
(W&C) 
AGLA17 -  -  -  -  -  - 
DIK4591 0.0024 0.0008 +0.454  0.8719 0.0065 +0.019 
DIK1044 0.4135 0.0128 -0.002  0.1872 0.0138 -0.026 
SOD1 0.1733 0.0083 +0.119  0.7946 0.0078 -0.067 
DIK5019 0.0000 * 0.0000 +0.489  0.7807 0.0095 -0.043 
BMS2321 1 0.0000 -0.077  0.0179 0.0027 +0.268 
        
 PSK  UH 
Lokus p-arvo keskivirhe 
f-arvo 
(W&C)   p-arvo keskivirhe 
f-arvo 
(W&C) 
AGLA17 1 0.0000 -0.080  1 0.0000 -0.036 
DIK4591 0.2748 0.0022 +0.265  1 0.0000 -0.089 
DIK1044 0.8727 0.0081 +0.045  0.8815 0.0068 -0.108 
SOD1 0.2803 0.0146 +0.100  0.8649 0.0034 -0.029 
DIK5019 0.8478 0.0059 +0.011  0.8269 0.0087 +0.027 








3.2.3 Kromosomi 20 
 
H-W-tasapainoa tarkasteltiin lokuksittain ja populaatioittain (taulukko 18). Riskitasoksi 
valittiin 5 % Bonferronin korjauksen jälkeen (p = 0,00028). Yksikään testi ei tuottanut 
tilastollisesti merkitsevää poikkeamaa eli populaatiot ovat H-W:n lain mukaisessa 
tasapainotilassa. 
 
Taulukko 18. H-W-tasapaino populaatioittain ja lokuksittain aineistosta BTA20 
                
 AY  FR 
Lokus p-arvo keskivirhe 
f-arvo 
(W&C)   p-arvo keskivirhe 
f-arvo 
(W&C) 
TGLA304 0.4835 0.0089 +0.160  0.4472 0.0071 +0.031 
BMS1754 0.2391 0.0046 +0.026  0.8508 0.0052 -0.026 
NRDIKM033 0.2027 0.0260 +0.075  0.3218 0.0157 -0.036 
ILSTS068 -  -  -   0.5497 0.0019 +0.064 
BMS2461 0.2301 0.0089 -0.005  0.8995 0.0057 -0.090 
BMS1128 0.0576 0.0043 +0.192  0.2739 0.0141 -0.155 
BM713 0.1200 0.0057 +0.114  0.1337 0.0111 -0.079 
DIK2695 0.0760 0.0067 +0.153  0.8481 0.0068 -0.046 
TGLA153 0.0751 0.0105 +0.108  0.4930 0.0101 +0.125 
GHRpromS 1 0.0000 -0.032  0.9508 0.0019 +0.002 
BMS2361 0.1467 0.0139 +0.183  0.6270 0.0147 -0.060 
DIK4835 0.6726 0.0103 -0.039  0.3123 0.0160 +0.095 
AGLA29 0.8990 0.0048 -0.048  0.1016 0.0055 +0.117 
BMS117 0.9233 0.0052 +0.007  0.3225 0.0122 +0.085 
UMBTL78 0.8280 0.0052 -0.131  0.9492 0.0041 -0.137 
        
 ISK  IST 
Lokus p-arvo keskivirhe 
f-arvo 
(W&C)   p-arvo keskivirhe 
f-arvo 
(W&C) 
TGLA304 0.2918 0.0081 +0.108  0.0324 0.0028 +0.333 
BMS1754 0.2594 0.0125 +0.246  0.5673 0.0054 +0.128 
NRDIKM033 0.6673 0.0120 +0.045  0.0056 0.0025 +0.120 
ILSTS068 1 0.0000 -0.091  0.1532 0.0018 +0.363 
BMS2461 0.0880 0.0100 +0.034  0.3416 0.0095 +0.294 
BMS1128 0.2084 0.0176 +0.136  0.3465 0.0080 +0.136 
BM713 0.0249 0.0021 +0.278  1 0.0000 +0.012 
DIK2695 0.0091 0.0020 +0.100  0.4005 0.0102 +0.033 
TGLA153 0.0103 0.0026 +0.008  0.4811 0.0100 +0.140 
GHRpromS 0.4969 0.0113 +0.074  0.3898 0.0234 -0.010 
BMS2361 0.9676 0.0029 -0.021  0.2999 0.0195 -0.051 
DIK4835 0.0127 0.0044 +0.254  0.6091 0.0118 -0.079 
AGLA29 0.1493 0.0091 +0.006  0.0251 0.0050 -0.283 
BMS117 0.1763 0.0074 +0.015  0.4173 0.0119 -0.122 







                
 JA  JER 
Lokus p-arvo keskivirhe 
f-arvo 
(W&C)   p-arvo keskivirhe 
f-arvo 
(W&C) 
TGLA304 0.5283 0.0090 -0.111  0.2831 0.0055 -0.141 
BMS1754 0.3354 0.0065 +0.009  0.1585 0.0042 -0.068 
NRDIKM033 0.7477 0.0142 +0.021  0.0576 0.0029 -0.011 
ILSTS068 0.0009 0.0003 +0.347  0.5335 0.0028 -0.116 
BMS2461 0.8900 0.0082 +0.050  1 0.0000 -0.063 
BMS1128 0.7387 0.0065 +0.114  0.3902 0.0050 -0.209 
BM713 0.0044 0.0004 -0.400  0.5803 0.0088 -0.184 
DIK2695 0.2616 0.0173 +0.038  1 0.0000 -0.018 
TGLA153 0.8830 0.0027 -0.080  0.0884 0.0094 +0.141 
GHRpromS 0.7795 0.0032 +0.002  -  -  - 
BMS2361 0.1135 0.0063 +0.146  0.5395 0.0050 -0.206 
DIK4835 1 0.0000 -0.003  0.7280 0.0087 -0.149 
AGLA29 0.3515 0.0125 +0.039  0.5021 0.0129 -0.163 
BMS117 0.2886 0.0119 +0.066  0.6768 0.0071 -0.099 
UMBTL78 0.3559 0.0121 -0.025  0.9289 0.0030 -0.101 
        
 KHA  LSK 
Lokus p-arvo keskivirhe 
f-arvo 
(W&C)   p-arvo keskivirhe 
f-arvo 
(W&C) 
TGLA304 0.3488 0.0065 +0.057  0.0542 0.0038 +0.317 
BMS1754 0.1238 0.0058 -0.026  0.7568 0.0067 -0.010 
NRDIKM033 0.4114 0.0082 -0.143  0.7993 0.0131 -0.027 
ILSTS068 0.6942 0.0016 +0.094  1 0.0000 -0.054 
BMS2461 0.2516 0.0220 -0.006  0.0241 0.0048 +0.109 
BMS1128 0.4499 0.0073 +0.085  0.2870 0.0247 +0.090 
BM713 1 0.0000 -0.122  0.9820 0.0016 +0.028 
DIK2695 1 0.0000 -0.087  0.9894 0.0015 -0.068 
TGLA153 0.7614 0.0077 +0.121  0.5836 0.0189 -0.027 
GHRpromS 0.4675 0.0120 +0.094  0.7172 0.0078 +0.075 
BMS2361 0.0507 0.0042 +0.122  0.0443 0.0047 +0.216 
DIK4835 0.6455 0.0118 +0.097  0.0019 0.0011 +0.186 
AGLA29 0.1312 0.0066 +0.029  0.9251 0.0064 +0.021 
BMS117 0.3596 0.0097 -0.126  0.0292 0.0050 +0.278 
UMBTL78 0.8994 0.0095 -0.061  0.0345 0.0117 +0.286 
        
 PSK  UH 
Lokus p-arvo keskivirhe 
f-arvo 
(W&C)   p-arvo keskivirhe 
f-arvo 
(W&C) 
TGLA304 0.0852 0.0070 -0.032  0.0293 0.0017 +0.363 
BMS1754 0.8425 0.0058 -0.042  1 0.0000 -0.162 
NRDIKM033 0.5491 0.0086 +0.028  0.5936 0.0043 -0.206 
ILSTS068 0.3829 0.0029 +0.176  1 0.0000 -0.137 
BMS2461 0.0130 0.0023 +0.351  0.6166 0.0190 -0.070 
BMS1128 1 0.0000 -0.124  0.7541 0.0046 -0.175 
BM713 0.0422 0.0023 -0.406  0.7347 0.0054 -0.152 
DIK2695 0.4703 0.0067 -0.218  0.4549 0.0110 -0.236 
TGLA153 0.7475 0.0079 -0.129  0.6227 0.0109 -0.170 
GHRpromS 0.8170 0.0059 +0.040  0.4165 0.0046 -0.212 
BMS2361 0.3626 0.0094 -0.196  0.7495 0.0099 -0.189 
DIK4835 0.6254 0.0132 +0.029  0.3084 0.0106 -0.105 
AGLA29 0.9119 0.0080 +0.044  0.0391 0.0040 +0.191 
BMS117 0.6468 0.0072 -0.070  0.5625 0.0085 -0.209 






Kytkentäepätasapainoa tarkasteltiin populaatioittain ja lokuksittain kaikissa kolmessa 
aineistossa (vertailuaineisto, BTA1 sekä BTA20). Nollahypoteesin hylkäämisen riskitasoksi 





Ainoastaan itäsuomenkarjan ja jakutiankarjan populaatioissa ei havaittu 
kytkentäepätasapainossa olevia lokuspareja (taulukko 19). Populaatiot olivat siis 
kytkentätasapainossa. Itäsuomenkarjapopulaation tasapainotila saattaa olla virheellinen ja 
aiheutua populaation jakautumisesta useisiin alapopulaatioihin tai pieniin ryhmiin. 
Valitulla riskitasolla kytkentäepätasapainoa oli havaittavissa länsisuomenkarjalla ja 
kholmogorilla yhden lokusparin välillä. Ayrshire-, holstein-, istobeninkarja-, 
pohjoissuomenkarja- ja ukrainanharmaakarja-populaatioissa kytkentäepätasapainoa oli 
havaittavissa kahden lokusparin välillä. Jersey-populaatiossa kytkentäepätasapainoa oli 
havaittavissa peräti kuuden lokusparin välillä.  
Valinnan kannalta neutraalienkin lokusparien väliset kytkennät alkavat yleistyä pienissä 
populaatioissa, joihin ei ole geenivirtaa muista populaatioista ja joiden efektiivinen 
populaatiokoko on melko rajallinen (Slatkin 1994). Tämä johtaa muutoksiin 
kytkentätasapainossa. Näin ollen kytkentäepätasapainon havaitseminen populaatioissa oli 
oletettavissa.  Löydökset olivat kuitenkin samansuuntaisia kuin aikaisemmissa tutkimuksissa 













Taulukko 19. Kytkentäepätasapaino lokuspareittain ja populaatioittain vertailuaineistossa 
            
Populaatio Lokuspari p-arvo Keskivirhe Merkitsevyys 
AY INRA035 ETH152 0.00005 0.00002 * 
AY BM1824 HEL5 0.00374 0.00051 * 
AY ETH225 INRA032 0.00907 0.00136  
AY CSSM66 ETH152 0.02051 0.00337  
AY CSSM66 INRA037 0.02395 0.00268  
AY INRA023 CSSM66 0.02629 0.00339  
AY BM2113 BM1818 0.02928 0.00333  
AY  HEL5 INRA023 0.04233 0.00266  
AY INRA035 INRA063 0.04689 0.00160  
AY ETH10 INRA063 0.04770 0.00336  
      
FR INRA023 HEL13 0.00127 0.00040 * 
FR CSSM66 HEL9 0.00498 0.00162 * 
FR ETH10 INRA063 0.00650 0.00087  
FR HEL5 INRA063 0.00884 0.00098  
FR HEL5 INRA005 0.01198 0.00114  
FR ETH3 INRA005 0.01353 0.00136  
FR BM1818 ETH152 0.01670 0.00215  
FR HEL1 HEL9 0.01877 0.00234  
FR BM1818 HEL1 0.02199 0.00221  
FR ETH152 INRA037 0.02333 0.00304  
FR INRA023 HEL9 0.02340 0.00367  
FR ETH152 HEL1 0.02597 0.00251  
FR HEL5 BM1818 0.02977 0.00257  
FR ILSTS005 INRA023 0.03010 0.00121  
FR BM2113 ILSTS005 0.03155 0.00156  
FR BM1824 BM2113 0.03309 0.00354  
      
ISK ETH3 HEL9 0.00800 0.00157  
ISK ETH225 INRA037 0.01108 0.00227  
ISK INRA023 INRA035 0.01215 0.00128  
ISK ETH10 BM1818 0.02119 0.00291  
ISK BM1824 INRA032 0.02714 0.00315  
ISK ETH225 INRA035 0.02913 0.00182  
ISK ETH152 HEL13 0.03090 0.00329  
ISK ILSTS006 INRA037 0.03214 0.00477  
ISK ILSTS006 INRA063 0.03269 0.00392  
ISK ETH10 HEL1 0.03296 0.00336  
ISK HEL1 HEL13 0.03895 0.00358  










            
Populaatio Lokuspari p-arvo Keskivirhe Merkitsevyys 
IST ETH225 INRA005 0.00059 0.00021 * 
IST BM1818 ETH152 0.00142 0.00073 * 
IST ILSTS005 CSSM66 0.00847 0.00078  
IST ETH225 ETH3 0.01725 0.00226  
IST ETH3 INRA037 0.01740 0.00205  
IST ETH152 INRA063 0.01992 0.00267  
IST INRA023 INRA005 0.02069 0.00201  
IST ETH225 HEL5 0.02182 0.00266  
IST ETH225 ILSTS005 0.02287 0.00125  
IST INRA023 ILSTS006 0.02332 0.00254  
IST ETH225 INRA023 0.02394 0.00296  
IST HEL5 INRA063 0.02731 0.00231  
IST ILSTS005 INRA005 0.02803 0.00101  
IST INRA005 CSSM66 0.02991 0.00287  
IST ILSTS005 HEL13 0.03485 0.00122  
IST INRA023 ETH152 0.03601 0.00360  
IST INRA005 HEL13 0.03654 0.00207  
IST BM2113 INRA005 0.03667 0.00333  
IST ETH10 BM1818 0.03703 0.00428  
IST ILSTS005 INRA023 0.04158 0.00163  
IST HEL1 HEL9 0.04163 0.00310  
IST BM2113 CSSM66 0.04381 0.00567  
IST ILSTS005 INRA035 0.04415 0.00089  
IST ETH225 INRA035 0.04811 0.00257  
      
JA INRA005 BM1818 0.00769 0.00045  
JA BM2113 HEL9 0.00950 0.00196  
JA HEL1 INRA037 0.01481 0.00211  
JA ETH3 INRA063 0.01579 0.00130  
JA HEL5 INRA005 0.02887 0.00263  
JA ETH10 ETH225 0.02922 0.00231  
JA ETH10 HEL9 0.03823 0.00348  
JA BM1824 ETH10 0.03892 0.00195  
JA ETH3 BM1818 0.04075 0.00113  
JA INRA035 INRA032 0.04931 0.00130  
      
JER CSSM66 INRA032 0.00000 0.00000 * 
JER ETH225 BM1818 0.00034 0.00023 * 
JER INRA023 ILSTS006 0.00166 0.00051 * 
JER INRA023 INRA063 0.00171 0.00041 * 
JER BM1824 INRA063 0.00192 0.00042 * 
JER ILSTS006 INRA063 0.00326 0.00069 * 
JER ETH225  HEL9 0.00527 0.00128  
JER ETH3 ILSTS005 0.00546 0.00024  
JER ETH10 ETH225 0.00654 0.00123  
JER ETH3 CSSM66 0.00799 0.00048  
JER HEL5 BM1818 0.01351 0.00107  
JER ETH10 INRA035 0.01460 0.00094  
JER ETH10 HEL9 0.01667 0.00173  
JER ETH10 ETH152 0.01839 0.00143  
JER BM1818 INRA063 0.02089 0.00175   
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Populaatio Lokuspari p-arvo Keskivirhe Merkitsevyys 
JER ILSTS005 HEL1 0.02484 0.00072  
JER BM1818 INRA032 0.02734 0.00209  
JER BM2113 INRA032 0.02912 0.00234  
JER ILSTS005 INRA063 0.03154 0.00137  
JER ILSTS005 INRA037 0.03160 0.00111  
JER ETH225 INRA037 0.03237 0.00294  
JER ETH10 CSSM66 0.03333 0.00210  
JER ETH3 INRA032 0.03614 0.00124  
JER HEL9 INRA063 0.03782 0.00296  
JER BM1824 INRA037 0.03878 0.00271  
JER INRA032 INRA063 0.03917 0.00187  
JER ETH225 INRA063 0.04120 0.00289  
JER CSSM66 ILSTS006 0.04563 0.00298  
JER ETH225 ILSTS006 0.04829 0.00374  
JER INRA005 INRA037 0.04978 0.00246  
      
KHA HEL5 CSSM66 0.00083 0.00036 * 
KHA BM1824 INRA035 0.00594 0.00109  
KHA BM1818 INRA037 0.00607 0.00095  
KHA ETH3 INRA063 0.00726 0.00099  
KHA BM1824 BM1818 0.00920 0.00133  
KHA CSSM66 INRA063 0.00998 0.00198  
KHA INRA023 BM1818 0.01593 0.00211  
KHA ETH10 ILSTS006 0.01609 0.00189  
KHA ETH225 INRA063 0.02712 0.00214  
KHA ETH3 INRA035 0.03568 0.00241  
KHA CSSM66 INRA037 0.03892 0.00424  
KHA INRA035 INRA037 0.04553 0.00439  
KHA INRA035 INRA005 0.04575 0.00290  
      
LSK BM1818 ILSTS006 0.00074 0.00028 * 
LSK BM2113 ILSTS005 0.01143 0.00083  
LSK ETH152 ILSTS006 0.01521 0.00202  
LSK ILSTS005 INRA037 0.01613 0.00095  
LSK HEL5 INRA035 0.01699 0.00152  
LSK ETH10 ILSTS006 0.01792 0.00224  
LSK HEL5 INRA032 0.03998 0.00308  
LSK INRA023 CSSM66 0.04573 0.00470  
      
PSK ETH152 HEL13 0.00292 0.00080 * 
PSK BM1824 ILSTS005 0.00421 0.00031 * 
PSK BM1824 ETH3 0.02025 0.00178  
PSK INRA023 INRA032 0.02803 0.00237  
PSK HEL9 INRA037 0.03449 0.00250  
PSK BM1818 HEL9 0.04048 0.00320  
PSK CSSM66 HEL9 0.04251 0.00430  
PSK ILSTS005 ETH152 0.04830 0.00153  
      
UH HEL1 HEL9 0.00083 0.00031 * 
UH BM2113 HEL9 0.00327 0.00085 * 
UH ILSTS006 INRA063 0.01259 0.00119  
UH INRA035 INRA063 0.02439 0.00174  
UH ETH10 INRA037 0.02756 0.00141  
UH ETH3 INRA035 0.03136 0.00251  
UH INRA023 HEL9 0.03428 0.00326  
UH ETH10 ETH225 0.04336 0.00178   
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3.3.2 Kromosomi 1 
 
Kaikista populaatioissa löytyi kytkentäepätasapainossa olevia lokuspareja, kun 
nollahypoteesin hylkäämisen riskitasoksi valittiin 5 % (taulukko 20). Valitulla riskitasolla 
kytkentäepätasapainoa oli havaittavissa holsteinilla ja pohjoissuomenkarjalla yhden 
lokusparin välillä. Itäsuomenkarja- ja jakutiankarja-populaatioista löytyi kaksi 
kytkentäepätasapainossa olevaa lokusparia. Ayrshire-, kholmogor- ja ukrainanharmaakarja-
populaatioissa oli havaittavissa kytkentäepätasapainoa kolmessa lokusparissa. Istobeninkarja-, 
jersey- ja länsisuomenkarja-populaatioissa oli neljä kytkentäepätasapainossa olevaa 
lokusparia. Populaatiot eivät ole kytkentätasapainossa. Lokusten väliset kytkennät selittyvät, 
ainakin osittain, lokusten sijainnin perusteella. Lokukset sijaitsivat enimmillään noin 15 cM:n 
etäisyydellä toisistaan.   
 
Taulukko 20. Kytkentäepätasapaino lokuspareittain ja populaatioittain aineistossa BTA1 
            
Populaatio Lokuspari p-arvo Keskivirhe Merkitsevyys 
AY DIK5019 SOD1 0.00121 0.00072 * 
AY DIK1044 SOD1 0.00222 0.00081 * 
AY DIK5019 DIK4591 0.00452 0.00043 * 
      
FR DIK1044 SOD1 0.00000 0.00000 * 
FR DIK5019 SOD1 0.03858 0.00480  
      
ISK DIK1044 SOD1 0.00000 0.00000 * 
ISK DIK4591 SOD1 0.00127 0.00027 * 
ISK DIK1044 DIK5019 0.01271 0.00238  
ISK DIK5019 BMS2321 0.03242 0.00390  
ISK DIK5019 SOD1 0.03286 0.00378  
      
IST DIK1044 DIK5019 0.00000 0.00000 * 
IST DIK1044 DIK4591 0.00000 0.00000 * 
IST DIK1044 SOD1 0.00000 0.00000 * 
IST DIK5019 DIK4591 0.00012 0.00008 * 
IST DIK5019 SOD1 0.04697 0.00322  
      
JA DIK1044 SOD1 0.00000 0.00000 * 
JA BMS2321 SOD1 0.00555 0.00133  
JA DIK1044 BMS2321 0.01595 0.00176  
JA DIK1044 DIK5019 0.01904 0.00259  







            
Populaatio Lokuspari p-arvo Keskivirhe Merkitsevyys 
JER DIK1044 DIK5019 0.00000 0.00000 * 
JER DIK1044 SOD1 0.00000 0.00000 * 
JER DIK5019 SOD1 0.00000 0.00000 * 
JER DIK1044 BMS2321 0.00138 0.00037 * 
JER DIK1044 DIK4591 0.00361 0.00021 * 
JER BMS2321 SOD1 0.00603 0.00066  
JER DIK5019 BMS2321 0.01301 0.00187  
JER DIK4591 SOD1 0.03581 0.00067  
      
KHA DIK1044 DIK5019 0.00000 0.00000 * 
KHA DIK1044 SOD1 0.00000 0.00000 * 
KHA DIK5019 SOD1 0.00000 0.00000 * 
KHA BMS2321 SOD1 0.03467 0.00106  
      
LSK DIK1044 SOD1 0.00000 0.00000 * 
LSK DIK1044 DIK5019 0.00007 0.00007 * 
LSK DIK5019 BMS2321 0.00154 0.00060 * 
LSK DIK4591 SOD1 0.00231 0.00040 * 
LSK BMS2321 DIK4591 0.01201 0.00124  
LSK DIK5019 SOD1 0.02393 0.00343  
      
PSK AGLA17 DIK1044 0.00279 0.00021 * 
PSK DIK5019 DIK4591 0.01983 0.00088  
PSK DIK1044 BMS2321 0.03117 0.00285  
PSK DIK1044 SOD1 0.03611 0.00394  
      
UH DIK1044 SOD1 0.00000 0.00000 * 
UH DIK1044 DIK5019 0.00052 0.00031 * 
UH DIK5019 DIK4591 0.00370 0.00062 * 




3.3.3 Kromosomi 20 
 
Kaikista tutkituista populaatioissa löytyi useita kytkentäepätasapainossa olevia lokuspareja 
(taulukko 21). Vähiten kytkentäepätasapainossa olevia lokuspareja 5 % riskitasolla oli 
ayrshirellä 4 paria ja eniten niitä havaittiin jakutiankarjasta peräti 22 paria. Muissa 
populaatioissa kytkentäepätasapainossa olevat lokusparit jakautuivat seuraavasti; 
itäsuomenkarjalla ja länsisuomenkarjalla havaittiin viisi epätasapainossa olevaa lokusparia, 
holsteinilla kuusi, pohjoissuomenkarjalla ja istobeninkarjalla seitsemän, kholmogorilla 11, 
jerseyllä 14 ja ukrainanharmaakarjalla 17 kytkentäepätasapainossa olevaa lokusparia. 
Populaatiot eivät ole kytkentätasapainossa. Itäeurooppalaisissa ja venäläisissä 
alkuperäisroduissa sekä jerseyssä on epätasapainossa olevia lokuspareja muita populaatioita 
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enemmän. Kytkentäepätasapaino oli odotettua, koska lokukset sijaitsevat samassa 
kromosomissa enimmillään noin 36,5 cM:n etäisyydellä toisistaan. 
 
Taulukko 21. Kytkentäepätasapaino lokuspareittain ja populaatioittain aineistossa BTA20 
            
Populaatio Lokuspari p-arvo Keskivirhe Merkitsevyys 
AY BMS117 DIK4835 0.00000 0.00000 * 
AY GHRpromS TGLA304 0.00077 0.00016 * 
AY BMS2361 DIK4835 0.00079 0.00043 * 
AY BMS2461 DIK2695 0.00400 0.00092 * 
AY BM713 BMS1754 0.00584 0.00053  
AY BM713 BMS1128 0.00792 0.00085  
AY AGLA29 UMBTL78 0.01021 0.00145  
AY BMS1128 BMS2461 0.01182 0.00143  
AY BM713 DIK2695 0.01257 0.00118  
AY BMS2361 UMBTL78 0.01363 0.00144  
AY AGLA29 GHRpromS 0.01460 0.00133  
AY BMS1128 DIK2695 0.01834 0.00145  
AY BMS2461 TGLA153 0.02156 0.00290  
AY AGLA29 BMS2361 0.02254 0.00295  
AY BMS1128 GHRpromS 0.03012 0.00143  
AY DIK2695 TGLA153 0.03282 0.00283  
AY BMS1754 NRDIKM033 0.03420 0.00240  
AY AGLA29 BMS1128 0.03465 0.00268  
AY BMS1128 TGLA153 0.03988 0.00262  
AY NRDIKM033 TGLA153 0.04306 0.00473  
      
FR BMS117 UMBTL78 0.00000 0.00000 * 
FR BMS1128 DIK2695 0.00001 0.00001 * 
FR AGLA29 GHRpromS 0.00025 0.00015 * 
FR DIK2695 GHRpromS 0.00121 0.00038 * 
FR GHRpromS TGLA153 0.00135 0.00043 * 
FR TGLA153 UMBTL78 0.00369 0.00052 * 
FR BMS117 DIK4835 0.00596 0.00101  
FR DIK4835 UMBTL78 0.00796 0.00098  
FR BMS1128 BMS2461 0.00854 0.00115  
FR BM713 NRDIKM033 0.00962 0.00155  
FR AGLA29 BMS1128 0.01121 0.00119  
FR GHRpromS UMBTL78 0.01336 0.00126  
FR BMS117 BMS1128 0.01834 0.00123  
FR BMS1128 UMBTL78 0.02096 0.00115  
FR BMS1128 GHRpromS 0.02939 0.00167  
FR BMS1754 ILSTS068 0.02959 0.00108  
FR GHRpromS ILSTS068 0.03609 0.00134  
FR BMS1754 GHRpromS 0.04483 0.00253  









            
Populaatio Lokuspari p-arvo Keskivirhe Merkitsevyys 
ISK BMS1754 ILSTS068 0.00039 0.00007 * 
ISK BM713 DIK4835 0.00048 0.00020 * 
ISK BMS1754 NRDIKM033 0.00150 0.00110 * 
ISK BMS117 BMS1128 0.00172 0.00064 * 
ISK GHRpromS TGLA153 0.00376 0.00113 * 
ISK AGLA29 TGLA153 0.00615 0.00177  
ISK DIK2695 TGLA153 0.00929 0.00158  
ISK DIK4835 TGLA153 0.01063 0.00204  
ISK BMS2361 ILSTS068 0.01092 0.00042  
ISK AGLA29 BMS2361 0.01100 0.00237  
ISK BMS1128 BMS2461 0.01332 0.00217  
ISK AGLA29 UMBTL78 0.01334 0.00273  
ISK BMS2461 TGLA153 0.01751 0.00296  
ISK BM713 BMS2461 0.01862 0.00182  
ISK BMS1128 BMS1754 0.02022 0.00242  
ISK BMS117 BMS1754 0.03274 0.00248  
ISK DIK4835 NRDIKM033 0.03286 0.00394  
ISK GHRpromS TGLA304 0.03413 0.00168  
ISK BMS1128 ILSTS068 0.03677 0.00094  
ISK AGLA29 BMS2461 0.04114 0.00466  
      
IST DIK4835 GHRpromS 0.00000 0.00000 * 
IST BMS2361 TGLA153 0.00000 0.00000 * 
IST DIK2695 DIK4835 0.00017 0.00012 * 
IST BMS2361 GHRpromS 0.00064 0.00029 * 
IST GHRpromS TGLA304 0.00204 0.00057 * 
IST BMS2361 DIK4835 0.00206 0.00091 * 
IST TGLA153 UMBTL78 0.00361 0.00070 * 
IST BMS117 UMBTL78 0.00743 0.00112  
IST BM713 TGLA153 0.00867 0.00071  
IST NRDIKM033 TGLA304 0.01499 0.00232  
IST DIK2695 TGLA153 0.01623 0.00182  
IST BMS1128 DIK2695 0.02057 0.00217  
IST DIK2695 GHRpromS 0.02283 0.00239  
IST BM713 BMS1754 0.02539 0.00111  
IST AGLA29 NRDIKM033 0.02611 0.00391  
IST BMS117 BMS1754 0.02662 0.00155  
IST BMS117 DIK2695 0.03949 0.00295  
      
JA AGLA29 BMS117 0.00000 0.00000 * 
JA AGLA29 BMS2361 0.00000 0.00000 * 
JA AGLA29 DIK2695 0.00000 0.00000 * 
JA DIK2695 GHRpromS 0.00000 0.00000 * 
JA BMS2361 TGLA153 0.00000 0.00000 * 
JA DIK2695 TGLA153 0.00000 0.00000 * 
JA AGLA29 UMBTL78 0.00000 0.00000 * 
JA BMS117 UMBTL78 0.00000 0.00000 * 
JA GHRpromS TGLA153 0.00019 0.00006 * 
JA GHRpromS ILSTS068 0.00020 0.00009 * 
JA DIK4835 ILSTS068 0.00023 0.00007 * 
JA DIK4835 UMBTL78 0.00026 0.00013 * 
JA BMS2361 DIK4835 0.00090 0.00028 * 
JA AGLA29 GHRpromS 0.00119 0.00032 * 
JA NRDIKM033 TGLA304 0.00163 0.00031 * 
JA AGLA29 TGLA153 0.00205 0.00045 * 
JA DIK2695 ILSTS068 0.00226 0.00042 * 
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Populaatio Lokuspari p-arvo Keskivirhe Merkitsevyys 
JA BMS1128 ILSTS068 0.00240 0.00041 * 
JA BMS2361 GHRpromS 0.00243 0.00055 * 
JA TGLA153 UMBTL78 0.00281 0.00053 * 
JA DIK2695 NRDIKM033 0.00319 0.00107 * 
JA AGLA29 DIK4835 0.00345 0.00053 * 
JA AGLA29 ILSTS068 0.00578 0.00086  
JA BMS1754 BMS2461 0.00662 0.00116  
JA ILSTS068 TGLA153 0.00681 0.00059  
JA BMS2361 UMBTL78 0.01005 0.00246  
JA BMS117 BMS1128 0.01054 0.00101  
JA DIK4835 TGLA153 0.01429 0.00083  
JA BMS2461 TGLA153 0.01470 0.00143  
JA BMS1754 DIK2695 0.02006 0.00204  
JA BMS1754 NRDIKM033 0.02106 0.00188  
JA BMS2461 UMBTL78 0.02116 0.00301  
JA BMS117 GHRpromS 0.02208 0.00130  
JA BMS117 BMS2361 0.02437 0.00256  
JA BMS2361 DIK2695 0.03842 0.00401  
JA DIK2695 UMBTL78 0.04426 0.00453  
JA TGLA304 UMBTL78 0.04631 0.00260  
JA BM713 NRDIKM033 0.04784 0.00111  
      
JER BM713 BMS1128 0.00000 0.00000 * 
JER BMS2361 DIK4835 0.00000 0.00000 * 
JER BMS117 UMBTL78 0.00000 0.00000 * 
JER BMS1128 BMS2461 0.00001 0.00000 * 
JER AGLA29 BMS2361 0.00011 0.00009 * 
JER AGLA29 UMBTL78 0.00076 0.00037 * 
JER AGLA29 DIK4835 0.00078 0.00023 * 
JER AGLA29 BMS117 0.00101 0.00037 * 
JER BM713 DIK2695 0.00135 0.00019 * 
JER BM713 TGLA153 0.00149 0.00027 * 
JER DIK4835 TGLA153 0.00259 0.00038 * 
JER NRDIKM033 TGLA153 0.00302 0.00051 * 
JER DIK2695 TGLA153 0.00371 0.00029 * 
JER BMS1128 TGLA153 0.00372 0.00042 * 
JER BMS1754 NRDIKM033 0.00547 0.00077  
JER BM713 BMS117 0.00573 0.00069  
JER BMS2461 TGLA153 0.00756 0.00050  
JER BMS2361 UMBTL78 0.00862 0.00067  
JER AGLA29 TGLA153 0.00881 0.00110  
JER BMS117 DIK2695 0.01455 0.00071  
JER BMS117 TGLA153 0.01465 0.00130  
JER TGLA153 UMBTL78 0.01906 0.00133  
JER BMS1128 BMS1754 0.01971 0.00086  
JER AGLA29 DIK2695 0.02225 0.00103  
JER ILSTS068 NRDIKM033 0.02265 0.00089  
JER DIK2695 UMBTL78 0.02339 0.00079  
JER ILSTS068 TGLA153 0.02533 0.00087  
JER DIK2695 GHRpromS 0.02540 0.00037  
JER GHRpromS UMBTL78 0.02552 0.00050  
JER BMS1128 UMBTL78 0.02640 0.00104  
JER BMS1754 ILSTS068 0.03291 0.00088  
JER BMS2361 TGLA153 0.03364 0.00158   
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Populaatio Lokuspari p-arvo Keskivirhe Merkitsevyys 
JER AGLA29 BM713 0.04617 0.00292  
JER BMS117 BMS2461 0.04842 0.00138  
JER BM713 BMS2461 0.04923 0.00143  
      
KHA BM713 BMS2461 0.00000 0.00000 * 
KHA AGLA29 DIK4835 0.00000 0.00000 * 
KHA AGLA29 TGLA153 0.00000 0.00000 * 
KHA GHRpromS UMBTL78 0.00000 0.00000 * 
KHA BMS117 UMBTL78 0.00004 0.00004 * 
KHA AGLA29 DIK2695 0.00123 0.00028 * 
KHA BMS1754 TGLA304 0.00140 0.00031 * 
KHA DIK2695 TGLA153 0.00162 0.00035 * 
KHA BM713 TGLA153 0.00239 0.00035 * 
KHA BM713 DIK2695 0.00375 0.00048 * 
KHA BMS117 DIK2695 0.00395 0.00050 * 
KHA BMS117 DIK4835 0.00701 0.00118  
KHA GHRpromS NRDIKM033 0.01083 0.00123  
KHA NRDIKM033 UMBTL78 0.01124 0.00124  
KHA BMS117 TGLA153 0.01409 0.00165  
KHA AGLA29 GHRpromS 0.01732 0.00172  
KHA AGLA29 BMS117 0.02330 0.00201  
KHA GHRpromS TGLA153 0.02512 0.00247  
KHA DIK2695 DIK4835 0.02856 0.00235  
KHA TGLA304 UMBTL78 0.03357 0.00252  
KHA BMS2361 UMBTL78 0.04140 0.00326  
KHA BM713 BMS117 0.04647 0.00206  
KHA BMS2361 TGLA153 0.04910 0.00369  
      
LSK BMS2361 GHRpromS 0.00000 0.00000 * 
LSK BMS117 UMBTL78 0.00000 0.00000 * 
LSK BM713 BMS1128 0.00021 0.00011 * 
LSK BMS2461 DIK4835 0.00180 0.00057 * 
LSK DIK2695 TGLA153 0.00437 0.00122 * 
LSK AGLA29 ILSTS068 0.01079 0.00048  
LSK BMS1754 ILSTS068 0.01421 0.00049  
LSK DIK4835 ILSTS068 0.02020 0.00079  
LSK GHRpromS NRDIKM033 0.02311 0.00250  
LSK BM713 BMS117 0.02834 0.00280  
LSK AGLA29 BMS2361 0.03124 0.00403  
LSK BMS1128 TGLA304 0.03320 0.00263  
LSK BMS117 BMS2461 0.03816 0.00299  
LSK BMS1128 NRDIKM033 0.03889 0.00362  
LSK BMS2361 TGLA153 0.04063 0.00503  
LSK BMS1128 BMS2361 0.04113 0.00421  
      
PSK AGLA29 DIK4835 0.00000 0.00000 * 
PSK BMS1128 BMS2361 0.00002 0.00002 * 
PSK BM713 BMS1128 0.00059 0.00014 * 
PSK BMS1128 UMBTL78 0.00156 0.00030 * 
PSK DIK4835 UMBTL78 0.00200 0.00061 * 
PSK DIK2695 GHRpromS 0.00360 0.00038 * 
PSK AGLA29 BMS1128 0.00414 0.00062 * 
PSK BMS2361 UMBTL78 0.00545 0.00080  
PSK DIK4835 TGLA153 0.00726 0.00150  
PSK BMS2361 DIK4835 0.00800 0.00103  
PSK GHRpromS ILSTS068 0.01082 0.00044   
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Populaatio Lokuspari p-arvo Keskivirhe Merkitsevyys 
PSK BMS117 UMBTL78 0.01236 0.00121  
PSK BM713 BMS2361 0.01247 0.00095  
PSK AGLA29 ILSTS068 0.01683 0.00082  
PSK BMS2361 TGLA153 0.01824 0.00172  
PSK ILSTS068 TGLA304 0.01874 0.00071  
PSK AGLA29 UMBTL78 0.01891 0.00216  
PSK BM713 BMS1754 0.01956 0.00123  
PSK AGLA29 GHRpromS 0.02106 0.00141  
PSK BMS2361 GHRpromS 0.02528 0.00117  
PSK BMS117 GHRpromS 0.03294 0.00140  
PSK BMS1128 DIK4835 0.03433 0.00202  
PSK BMS1754 GHRpromS 0.03676 0.00162  
PSK BM713 UMBTL78 0.03914 0.00215  
PSK AGLA29 BMS2361 0.04416 0.00286  
PSK BMS1128 TGLA153 0.04488 0.00252  
      
UH AGLA29 BMS117 0.00000 0.00000 * 
UH GHRpromS TGLA153 0.00000 0.00000 * 
UH BMS117 UMBTL78 0.00000 0.00000 * 
UH BMS1128 GHRpromS 0.00002 0.00002 * 
UH BMS1128 UMBTL78 0.00008 0.00007 * 
UH BM713 BMS2361 0.00009 0.00008 * 
UH AGLA29 DIK4835 0.00018 0.00017 * 
UH BMS117 GHRpromS 0.00021 0.00007 * 
UH DIK2695 TGLA153 0.00042 0.00025 * 
UH GHRpromS UMBTL78 0.00043 0.00011 * 
UH AGLA29 UMBTL78 0.00048 0.00029 * 
UH ILSTS068 NRDIKM033 0.00057 0.00006 * 
UH BMS2361 GHRpromS 0.00089 0.00027 * 
UH TGLA153 UMBTL78 0.00136 0.00034 * 
UH BM713 BMS2461 0.00148 0.00046 * 
UH DIK2695 UMBTL78 0.00149 0.00040 * 
UH BMS117 TGLA153 0.00313 0.00068 * 
UH BMS2361 DIK4835 0.00540 0.00116  
UH BM713 GHRpromS 0.00636 0.00055  
UH BM713 TGLA153 0.00671 0.00113  
UH BMS2461 NRDIKM033 0.00782 0.00082  
UH AGLA29 TGLA153 0.00806 0.00189  
UH AGLA29 BM713 0.00814 0.00134  
UH BMS1128 BMS2361 0.01000 0.00160  
UH BMS1128 TGLA153 0.01016 0.00150  
UH AGLA29 BMS2361 0.01118 0.00228  
UH BMS2461 UMBTL78 0.01126 0.00162  
UH BM713 UMBTL78 0.01292 0.00111  
UH BMS2361 BMS2461 0.01522 0.00272  
UH BM713 BMS1128 0.01637 0.00148  
UH AGLA29 BMS2461 0.01923 0.00276  
UH BMS2361 TGLA153 0.02014 0.00273  
UH BM713 DIK4835 0.02051 0.00158  
UH BMS2361 ILSTS068 0.02226 0.00062  
UH BMS1754 TGLA153 0.02835 0.00154  
UH BMS117 BMS2361 0.03393 0.00308  





3.4 F-arvon regressiot 
 
F-arvon regressioon perustuvalla testillä tarkasteltiin liftausvaikutuksen havaittavuutta 
BTA1:ssä ja BTA20:ssä. F-arvo kuvaa rodun vaikutusta kokonaisvarianssiin. Sen suuruuteen 
vaikuttaa myös etäisyys valinnan kohteena olleesta lokuksesta. Genotyypitysaineisto sisältää 
rotuja, joiden valintahistorian perusteella on oletettavaa, että valinta olisi saattanut vaikuttaa 
näiden kromosomien lokusten geneettiseen vaihteluun. Esimerkiksi ISK:ssa, LSK:ssa ja 
PSK:ssa on suoritettu valintaa suosimalla nupoja yksilöitä, jolloin valinta on kohdistunut 
BTA1:ssä sarvigeeniin. Ayrshireltä ja holsteinilta on todettu BTA20:ssä tuotanto-
ominaisuuksiin vaikuttavia kandidaattigeenejä. Tässä tutkimuksessa tarkasteltiin 
mikrosatelliitteja, jotka sijaitsevat samassa kromosomissa 20 kuin yksi kandidaattigeeneistä, 
kasvuhormonireseptorigeeni.  
Ryhmäkeskiarvoissa on eroja lokuksissa, jotka sijaitsevat lähellä valinnan kohteena ollutta 
aluetta, sillä vain osassa roduista on tehty valintaa näissä ominaisuuksissa. Tällöin eri roduilla 
ovat eri alleelit näissä kohdissa, johtuen valinnan vaikutuksesta (Wiener ym. 2003). Valinnan 
kohteena olleille roduille oletuksena oli, että lokusten välillä on eroja F-arvon suuruudessa, 
sillä F-arvo on suuri, kun ryhmäkeskiarvoissa on eroja.   
F-arvon regressiot laskettiin kahdesta aineistosta BTA1 ja BTA20. Kummassakaan 
aineistossa regressiosuoran kulmakerroin ei merkitsevästi poikennut nollasta. BTA1: ssä 
suoran kulmakerroin oli -0,0717 ja (p-arvo = 0,8042) (kuva 1). BTA20:ssä ennen geeniä 
olevalla kromosomialueella suoran kulmakerroin oli -0,0517 (p-arvo = 0,6502). Geenin 







Kuva 1. F- arvon regressio aineistossa BTA1 
x-akselilla lokuksen etäisyys sarvigeenistä megaemäksinä (Mb). 
y-akselilla lokuksen f-arvo. 
 
 
Kuva 2. F-arvon regressio aineistossa BTA20 
x-akselilla lokuksen etäisyys GHR-geenistä megaemäksinä (Mb). 








Merkkien neutraalisuutta tarkasteltiin myös Beaumontin ja Nicholsin (1996) esittämällä 
menetelmällä, joka pohjaa lokuskohtaisiin FST- ja heterosygotia-arvoihin, valinnan 
vaikutuksen alaisen lokuksen etsinnässä. Aineisto oli jaettu viiteen ryhmään. Lähes kaikki 
lokukset asettuivat 95 %:n luottamusvälille. Lokukset BM1824 ja HEL5 sijoittuivat kaikissa 
ryhmissä lähelle luottamusvälin ylärajaa (kuvat 3-7). Huomattavan lähelle alarajaa sijoittui 
lokus AGLA17 ryhmässä 1 (kuva 3). Lähelle ylärajaa sijoittui lokus NRDIKM033 ryhmässä 
3 (kuva 5). Ryhmässä 5 ollut lokus BMS2461 poikkesi muista sijoittumalla 95 % 


































Kuva 3. Neutraalisuustesti, ryhmä 1 käsittää lokukset AGLA17, BMS2321(BTA1) sekä TGLA304, BMS1128, BMS2361(BTA20) lisäksi 






















































































Kuva 4. Neutraalisuustesti, ryhmä 2 käsittää lokukset DIK4591, BMS2321 (BTA1) sekä BMS1754, BM713, DIK4835 (BTA20) lisäksi 

































Kuva 5. Neutraalisuustesti, ryhmä 3 käsittää lokukset DIK1044, BMS2321 (BTA1) sekä NRDIKM033, DIK2695, AGLA29 (BTA20) lisäksi 





















































































Kuva 6. Neutraalisuustesti, ryhmä 4 käsittää lokukset SOD1, BMS2321 (BTA1) sekä ILSTS068, TGLA153, BMS117 (BTA20) lisäksi 

















































3.6 Tulosten tarkastelu 
 
Tutkimuksen aineisto koostui kolmesta erillisestä aineistosta, vertailuaineisto, BTA1 ja 
BTA20. Vertailuaineiston tarkoituksena oli kuvata rotujen geneettistä muuntelua yleisesti. 
Näin kahta muuta aineistoa, BTA1 ja BTA20, pystyttiin vertailemaan suhteessa 
vertailuaineistoon. BTA1-aineisto koostui kuudesta lokuksesta sarvigeenin ympäriltä. 
Aineisto BTA20 koostui 20 lokuksesta kasvuhormoninreseptorigeenin ympäriltä. 
 Alkuperäisenä oletuksena oli, että muuntelu on suurinta vertailuaineistossa. Aineistojen 
BTA1 ja BTA20 lokukset ovat jo sijaintinsa vuoksi kytkeytyneitä ja lisäksi ne sijaitsevat 
valinnan kohteena olleella kromosomialueella. Valinnan vaikutusten odotettiin näkyvän 
myös kromosomitasolla.  
 
Vertailuaineistosta laskettujen populaatiogeneettisten tunnuslukujen perusteella voidaan 
sanoa, että populaatiot ja niistä tehdyt otokset ovat liftausvaikutuksen tutkimukseen 
sopivia. Populaatioissa ei esiinny sukusiitosta satunnaisen pariutumismallin olettamusta 
enempää. 
Aineistojen alleelirikkauden ja geenidiversiteetin keskiarvot olivat keskenään hyvin 
samansuuntaisia ja vastasivat hyvin kirjallisuudessa esitettyjä arvoja (Tapio ym. 2006, Li 
ym. 2007). Lokusten pareittaisessa kytkentäepätasapainossa aineistot BTA1 ja BTA20 
poikkesivat selvästi vertailuaineistosta. Aineistoissa BTA1 ja BTA20 
kytkentäepätasapainossa olevia lokuspareja oli merkittävästi enemmän kuin 
vertailuaineistossa. Aineistojen BTA1 ja BTA20 kytkentäepätasapaino oli odotettavissa, 
sillä lokukset sijaitsevat samassa kromosomissa lähellä toisiaan. Kytkentäepätasapaino 
saattaisi selittyä myös mikrosatelliittien sijainnilla mahdollisten kandidaattigeenien ja 
QTL-alueen läheisyydessä. Mikrosatelliitit itsessään eivät ole valinnan kohteena, mutta ne 
voivat olla tiukasti kytkeytyneitä lähellä sijaitsevaan kandidaattigeeniin tai QTL-alueeseen.  
Tutkimuksissa on havaittu, että kytkentäepätasapainoa muodostuu valinnan vaikutuksen 
alaisen geenin ja liftaavan lokuksen välille, vaikka näiden välinen etäisyys olisi kymmeniä 
tai jopa satoja kiloemäksiä (kb) (Nash ym. 2005 ja Mäkinen ym. 2008). 
Kytkentäepätasapainon laajuuteen vaikuttavat monet seikat, kuten genomin alue 
(sukupuolikromosomi vai autosomi), populaation tyyppi (kesytetty vai villi) sekä 
käytettyjen merkkien tyyppi (EST- tai MHC-mikrosatelliitti vai mikrosatelliitti). 
Kytkentäepätasapaino valinnan vaikutuksen alaisen geenin ja lokusten välillä on 
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useimmiten määritetty valinnan voimakkuuden, populaation historian, paikallisen 
rekombinaatioluvun ja suotuisan alleelin iän perusteella (Nordborg ja Tavare 2002). 
Näiden lisätietojen puuttuessa voidaan todeta, että kytkentäepätasapainossa on eroja 
aineistojen väillä. 
 
Liftausaikutuksen havaittavuutta analysoitiin kahdella eri menetelmällä. F-arvon regerssion 
perustuvalla testillä Wiener ym. (2003) mukaan. Wiener ym. tarkastelivat liftausvaikutusta 
hyvin samankaltaisella aineistolla naudan kromosomissa 2. Heillä oli mielenkiinnon 
kohteena kaksoislihaksikkuuden aiheuttava GDF-8-geeni, jonka ympäriltä oli 
genotyypitetty 18 mikrosatelliittimarkkeria 120 cM:n matkalta. Tässä tutkimuksessa 
BTA1:stä oli genotyypitetty kuusi mikrosatelliittimarkkeria geenin läheisyydestä 15,5 cM 
matkalta ja BTA20:stä 20 mikrosatelliittimarkkeria geenin ympäriltä 36,5 cM alueelta. 
Wiener ym. tutkimuksessa oli mukana yhdeksän eri nautarotua. Näistä kolmessa rodussa 
esiintyi kaksoislihaksikkuutta. Tässä tutkimuksessa BTA1:n osalta kolmessa (ISK, LSK ja 
PSK) rodussa kymmenestä esiintyi sarvettomuutta. BTA20:ssä kahdessa rodussa 
kymmenestä (AY ja FR) oli tehty voimakasta valintaa maidontuotanto-ominaisuuksissa.  
Wiener ym. (2003) tutkimuksessa sekä tässä tutkimuksessa aineistoista laskettiin 
heterotsygotia-asteet,  Hardy-Weinbergin tasapaino, kytkentäepätasapaino sekä f-arvon 
regressio. Tulokset heterotsygotia-asteiden, Hardy-Weinbergin tasapainotilan ja 
kytkentäepätasapainon osalta olivat molemmissa tutkimuksissa samansuuntaisia. F-arvon 
regression testauksessa Wiener ym. tutkimuksessa löytyi tilastollinen merkitsevyys 
lokuksen sijainnin sekä f-arvon välille. Regressiosuoran kulmakerroin oli tosin samaa 
suuruusluokkaa (-0,161, p=0,038) kuin tässä tutkimuksessa geenin jälkeen olevalla 
kromosomialueella (suoran kulmakerroin -0,1518 p= 0,8792). Vaikka tässä tutkimuksessa 
p-arvo ei muodostunut tilastollisesti merkitseväksi, on f-arvojen hajonta suurempaa lähellä 
geeniä olevilla lokuksilla. Ilmiö on nähtävissä molemmissa aineistoissa (BTA1 ja BTA20). 
Tämä antaa viitteen siitä, että rotujen välillä on eroja ko. kromosomikohdassa.  
Tutkimusten tuloksissa havaittavaa eroa voivat selittää ainakin merkkien lukumäärä ja 
valinnan voimakkuus. Tässä tutkimuksessa geenin jälkeen olevalla kromosomialueella on 
vain kuusi mikrosatelliittilokusta, kun Wiener ym. aineistossa oli mukana 18 lokusta. Tämä 
vaikuttaa tilastollisen merkitsevyyden muodostumiseen. Myös tutkimuksen kohteena 
olevat liftausvaikutukset ovat oletettavasti erilaiset. Wiener ym. tutkimuksessa kohteena oli 
kaksoislihaksikkuuden aiheuttama mutaatio GDF-8-geenissä. Ominaisuutta on pystytty 
valitsemaan fenotyypin perusteella erittäin tehokkaasti jo useiden sukupolvien ajan joissain 
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roduissa. Tässä tutkimuksessa BTA1:ssä sarvigeenin suhteen on tehty valintaa fenotyypin 
perusteella suomenkarjassa, mutta ominaisuus ei ole täysin fiksoitunut (sekä nupoja että 
sarvellisia yksilöitä on populaatiossa). BTA20:n tutkimuksen kohteena olevassa geenissä 
(kasvuhormonireseptorigeeni) ei pystytä tekemään valintaa fenotyypin perusteella. Geenin 
suhteen ei myöskään ole tehty valintaa useiden sukupolvien ajan, eli geeni ei ole 
fiksoitunut mihinkään populaatioon. Edellä mainittujen seikkojen vuoksi on syytä olettaa, 
että valinnan vaikutus on ollut voimakkaampaa GDF-8 -geenissä kuin sarvigeenissä tai 
kasvuhormonireseptorigeenissä. 
Tässä työssä tutkitun BTA20:n GHR-lokuksen läheisyydessä liftausvaikutuksen 
esiintymistä kuitenkin tukee tiheämmän merkkikartan avulla tehty tutkimus (Hayes 
ym.2009). Hayes ym. vertailivat tutkimuksessaan maito- ja liharotuisten nautojen 
genomien alleelifrekvenssejä SNP (single nucleotide polymorphism) -merkkien avulla. 
Merkittävin ero frekvensseissä löytyi juuri tässä työssä tutkitun BTA20:n GHR-geenin 
kohdalta. 
 
Merkkien neutraalisuutta tarkasteltiin myös Beaumontin ja Nicholsin (1996) esittämällä 
menetelmällä, joka perustuu lokuskohtaisiin FST-arvoihin. 
Lokuksen poikkeuksellisen korkea tai matala FST-arvo on merkki mahdollisesta valinnan 
vaikutuksesta ko. lokuksessa. Matala FST-arvo on merkki tasapainottavasta valinnasta ja 
korkea FST-arvo antaa viitteitä suuntaavasta valinnasta. (Beaumont ja Nichols 1996) 
Ryhmässä 1 lokus AGLA17 Fst-arvo oli matala (0,007). Tämä saattaa johtua, ainakin 
osittain, lokuksen vähäisestä muuntelusta. Lokuksen sijainti hyvin lähellä BTA1:n 
sentromeeriä vaikuttaa muuntelun määrään. Sentromeerin läheisyydessä kromosomialueen 
muuntelu on keskimääräistä vähäisempää. Matala Fst-arvo saattaa antaa myös viitteitä 
populaatiossa tapahtuneesta tasapainottavasta valinnasta.  
Luottamusvälin yläpuolelle sijoittui lokus BMS2461 (FST-arvo 0,186) ryhmästä 5. Lokus 
sijaitsee kromosomissa 20. Korkea FST-arvo antaisi viitteitä suuntaavasta valinnasta 
lokuksessa. Tämän lokuksen analyysistä puuttui kuitenkin yksi populaatio (LSK), tämä 
saattaa vaikuttaa testin tulokseen. 
Lähelle luottamusvälin ylärajaa sijoittui lokus NRDIKM033 (FST-arvo 0,151), joka 
sijaitsee kromosomissa 20 ryhmässä 3. Tämänkin lokuksen tulkintaa häiritsee puuttuva 
tieto, genotyypitysongelmista johtuen populaatiot LSK ja UH puuttuvat lokuksen 
NRDIKM033 analyysistä. Vertailuaineiston lokukset BM1824 ja HEL5 sijoittuivat 
kaikissa ryhmissä lähelle luottamusvälin ylärajaa. Tämä saattaa antaa viitteitä jonkin 
57 
 
asteisesta valinnan vaikutuksesta ko. lokuksissa. Testissä saatiin joidenkin lokusten 
kohdalla viitteitä mahdollisesta valinnan vaikutuksesta. Yhtään täysin yksiselitteisesti 
valinnan vaikutuksen alaista lokusta ei testissä löytynyt. 
Li ym. (2006) tutkimuksessa oli aineistona osittain sama aineisto kuin tässä tutkimuksessa. 
Heillä oli tutkimuksessa mukana 20 pohjois-euraasialaista nautarotua. Mukana oli mm. 
samat 10 nautarotua kuin tässä tutkimuksessa. Heillä oli mikrosatelliittiaineistona samat 20 
mikrosatelliittimerkkiä kuin tämän tutkimuksen vertailuaineisto. Lisänä Li ym. aineistossa 
oli SNP-merkit kolmesta maidontuotanto-ominaisuuksiin vaikuttavasta geenistä (GH1, 
IGF1 ja LEP). Lokusten heterotsygotia ja FST-arvot olivat samansuuntaisia kuin tässä 
tutkimuksessa. Ainoastaan yksi lokus (CSSM66) ei asettunut 95 % luottamusvälille.  
Lokus CSSM66 sijaitsee kromosomissa 14 ja on kytkeytynyt QTL-alueeseen, joka 
vaikuttaa maitotuotokseen sekä maidon pitoisuuksiin (Coppieters ym. 1998, Kantanen ym. 
2000). Lokus on aikaisemmissa testeissä osoittautunut ei-neutraaliksi, eli valinnan vaikutus 
on havaittu CSSM66:n muuntelussa (Kantanen ym. 2000, Li ym. 2006). Se ei kuitenkaan 
osoittautunut tässä testissä valinnan vaikutuksen alaiseksi lokukseksi, vaan asettui 95 % 
luottamusvälille.  
 
FDIST2-ohjelman tilastollinen testi pystyy osoittamaan suuntaavan valinnan alaisen 
lokuksen, mikäli valintakerroin on vähintään viisi kertaa suurempi kuin migraatio 
(Beaumont ja Balding 2004).  Tulosten eroavaisuuteen saattavat vaikuttaa FDIST2-
ohjelman oletukset. Heterotsygotia- ja FST-jakauma yhdessä ovat yleensä vahvoja selittäjiä 
monissa demografisissa oletuksissa. Testin vahvuus perustuu kuitenkin oletukseen 
populaatioiden lukumäärästä. Testi olettaa populaatioiden määrän olevan hyvin suuri. 
Pienemmillä populaatioiden lukumäärillä mutaatiovauhdilla, mutaatiomallilla ja 
demografisella historialla saattaa olla suurempi merkitys FST-jakaumaan. Lisäksi erityisesti 
korkeilla heterotsygotia-asteilla on FST:n arvoa laskeva vaikutus 
(http://www.rubic.rdg.ac.uk/~mab/software.html).  
 
 Vasemägi ja Primmer (2005) esittivät, että neutraalisuustestissä positiiviseksi, valinnan 
vaikutuksen alaiseksi lokukseksi osoittautuneet lokukset tulisi varmistaa kahdella tai 
useammalla eri oletuksiin ja parametreihin perustuvilla neutraalisuustestillä. Vain niitä 
lokuksia, jotka osoittautuisivat positiiviseksi useammassa neutraalisuustestissä, pidettäisiin 
mahdollisina kandidaattilokuksina. Tässä tutkimuksessa ei yksikään lokus osoittautunut 
yksiselitteisesti positiiviseksi neutraalisuustestissä, kuitenkin useamman eri 
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neutraalisuustestin tekeminen olisi saattanut olla perusteltua. Näin olisi saatu minimoitua 
testien tekemien oletusten mahdollisesti aiheuttamaa virhettä analyyseissä. 
 
 
4 Yhteenveto ja johtopäätökset 
 
Tässä tutkimuksessa arvioitiin liftausvaikutuksen merkitystä kahdessa naudan genomin 
kohdassa, kromosomissa 1 polled-lokuksen läheisyydessä ja kromosomissa 20 GHR- 
geenin läheisyydessä. Sarvellisuuteen vaikuttavan polled-lokuksen lähellä tapahtunutta 
liftausvaikutusta arvioitiin suomenkarjassa ja maidontuotanto-ominaisuuksiin vaikuttavan 
QTL:n lähellä tapahtunutta liftausvaikutusta intensiivisen jalostuksen kohteena olevilla 
roduilla, ayrshirellä ja holsteinilla. 
Kummankaan aineiston, BTA1:n tai BTA20:n, muuntelun määrän muutokset eivät tulleet 
selkeästi näkyviin F-arvon regressioon tai Beaumontin ja Nicholsin (1996) menetelmään 
perustuvissa testeissä. Tutkimuksessa löytyi viitteitä liftausvaikutuksesta, mutta havainnot 
eivät ylittäneet tilastollisen merkitsevyyden rajaa näissä aineistoissa.  
 
Ilmiön testaukseen olisi kenties tuonut lisää todistusvoimaa aineiston selkeämpi 
jakautuminen voimakkaammin erisuuntaan jalostettuihin nautarotuihin, esimerkiksi 
maidontuotantoon ja lihantuotantoon. Mielenkiintoisen lisän aineistoon olisi saattanut 
tuoda lihantuotantoon jalostettu populaatio, esimerkiksi angus tai hereford. Molemmissa 
populaatioissa on tehty valintaa sarvettomuuden suhteen usean sukupolven ajan, mutta 
maidontuotanto-ominaisuuksiin ei juuri ole kiinnitetty huomiota.   
Osa tutkimuksessa mukana olevista rotunäytteistä on useita kymmeniä vuosia vanhoja. 
Tämä saattaa olla ongelmallista erityisesti ayrshire- ja holsteinpopulaation kohdalla. 
Maidontuotanto-ominaisuuksissa on tapahtunut merkittävää perinnöllistä edistymistä 
menneinä vuosikymmeninä. Näytteiden ikä saattaa osaltaan vaikuttaa testien tulokseen, 
erityisesti aineiston BTA20 kohdalla.  Mahdollisesti BTA20:ssa valintaa on tehty liian 
vähän aikaa, jotta tulokset näkyisivät kromosomitasolla. Testien toistaminen uudemmilla 
näytteillä saattaisi antaa toisenlaisen tuloksen. Mikrosatelliittilokusten suurempi määrä ja 
tiheämpi sijoittuminen kromosomissa, aineistoissa BTA1 ja BTA20, olisi saattanut tuoda 
lisää voimaa tilastolliseen testaamiseen ja ilmiön havainnointiin.  
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Useamman eri oletuksiin ja parametreihin perustuvan neutraalisuustestin tekeminen olisi 
myös saattanut olla perusteltua, vaikka yksikään lokus ei osoittautunut yksiselitteisesti 
positiiviseksi neutraalisuustestissä. Näin olisi saatu minimoitua testin tekemien oletusten 
mahdollisesti aiheuttamaa virhettä analyysissä sekä saatu varmistus lokusten 
neutraalisuudesta. 
 
SNP-merkit tarjoavat tehokkaan tavan tarkastella genomia nukleotiditasolla. Tämä auttaa 
liftausvaikutuksen alaisten alueiden etsinnässä sekä kandidaattilokusten varmistuksessa 
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Liite 1.  
Alleelitaajuudet mikrosatelliittilokuksissa 
                     
VERTAILUAINEISTO     
LOKUS POPULAATIO             
Alleeli AY FR ISK IST JA JER KHA LSK PSK UH 
BM1824           
     N 31 25 39 46 43 37 46 54 42 28 
179 0,27 0,26 0,19 0,52 0,30 0,00 0,04 0,15 0,17 0,04 
181 0,27 0,26 0,39 0,29 0,21 0,20 0,38 0,03 0,13 0,11 
183 0,10 0,28 0,19 0,08 0,20 0,10 0,27 0,74 0,49 0,30 
185 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 
187 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,05 
189 0,29 0,20 0,23 0,11 0,27 0,64 0,27 0,08 0,21 0,50 
191 0,07 0,00 0,00 0,00 0,02 0,07 0,01 0,00 0,00 0,00 
           
BM2113           
     N 31 26 39 46 43 36 46 53 36 26 
126 0,05 0,06 0,13 0,15 0,17 0,00 0,22 0,09 0,11 0,00 
128 0,32 0,19 0,22 0,09 0,20 0,00 0,20 0,00 0,06 0,02 
130 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,15 0,00 0,00 0,00 0,00 
132 0,00 0,04 0,23 0,01 0,00 0,00 0,03 0,03 0,00 0,00 
134 0,16 0,08 0,06 0,15 0,21 0,31 0,11 0,03 0,04 0,52 
136 0,16 0,42 0,10 0,13 0,14 0,42 0,04 0,04 0,08 0,14 
138 0,21 0,06 0,14 0,39 0,19 0,13 0,09 0,49 0,54 0,21 
140 0,10 0,06 0,12 0,08 0,08 0,00 0,19 0,32 0,13 0,12 
142 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,04 0,00 
144 0,00 0,10 0,00 0,00 0,01 0,00 0,13 0,00 0,00 0,00 
           
 ETH10           
     N 31 26 39 46 43 37 48 54 41 29 
209 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
211 0,16 0,21 0,00 0,15 0,01 0,00 0,06 0,00 0,11 0,00 
213 0,05 0,00 0,00 0,26 0,01 0,08 0,02 0,03 0,02 0,00 
215 0,07 0,10 0,32 0,10 0,21 0,54 0,37 0,06 0,07 0,43 
217 0,29 0,31 0,27 0,23 0,31 0,14 0,33 0,78 0,77 0,41 
219 0,40 0,15 0,27 0,11 0,12 0,10 0,08 0,03 0,02 0,12 
221 0,02 0,00 0,08 0,13 0,07 0,15 0,02 0,00 0,00 0,00 
223 0,02 0,23 0,06 0,00 0,27 0,00 0,12 0,11 0,00 0,03 
           
ETH225           
     N 31 26 39 46 43 37 47 54 39 30 
139 0,21 0,10 0,23 0,26 0,20 0,24 0,17 0,00 0,17 0,28 
141 0,02 0,00 0,06 0,23 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 
143 0,31 0,04 0,24 0,19 0,06 0,35 0,06 0,40 0,05 0,15 
145 0,10 0,29 0,15 0,05 0,05 0,03 0,03 0,00 0,00 0,00 
147 0,03 0,29 0,09 0,08 0,37 0,07 0,13 0,19 0,27 0,17 
149 0,34 0,29 0,22 0,03 0,26 0,31 0,55 0,05 0,50 0,40 
151 0,00 0,00 0,00 0,16 0,07 0,00 0,04 0,00 0,01 0,00 
153 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,33 0,00 0,00 
159 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 
           
ETH3           
     N 31 26 39 46 43 37 46 54 27 29 
109 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
115 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,09 
117 0,24 0,42 0,45 0,28 0,31 0,69 0,23 0,21 0,33 0,53 
119 0,29 0,23 0,18 0,32 0,01 0,00 0,12 0,33 0,24 0,28 
121 0,00 0,04 0,01 0,00 0,13 0,00 0,42 0,00 0,22 0,00 
123 0,00 0,00 0,00 0,00 0,19 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
125 0,45 0,29 0,32 0,37 0,08 0,31 0,03 0,04 0,00 0,10 
127 0,02 0,02 0,04 0,00 0,26 0,00 0,20 0,42 0,07 0,00 
129 0,00 0,00 0,00 0,01 0,02 0,00 0,00 0,00 0,13 0,00 
           
HEL5           
     N 31 26 41 46 43 41 47 54 40 29 
149 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,08 0,00 0,00 
151 0,11 0,21 0,04 0,00 0,01 0,01 0,00 0,00 0,00 0,26 
153 0,15 0,12 0,37 0,35 0,34 0,00 0,42 0,31 0,11 0,00 
155 0,05 0,02 0,01 0,01 0,21 0,06 0,06 0,00 0,00 0,05 
157 0,00 0,00 0,04 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
163 0,16 0,15 0,04 0,39 0,36 0,00 0,28 0,01 0,38 0,21 
165 0,19 0,00 0,11 0,00 0,07 0,56 0,13 0,44 0,49 0,28 
167 0,34 0,50 0,39 0,25 0,01 0,37 0,12 0,17 0,03 0,21 
169 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
           
ILSTS005           
     N 31 26 41 46 43 39 47 54 40 23 
184 0,27 0,48 0,39 0,32 0,52 0,47 0,26 0,14 0,11 0,11 
186 0,73 0,52 0,61 0,69 0,48 0,53 0,75 0,79 0,89 0,76 
188 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,07 0,00 0,00 
194 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,13 
           
 INRA023           
     N 31 24 38 46 43 37 47 54 42 30 
197 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,07 
199 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 0,43 0,00 0,00 0,05 0,00 
201 0,03 0,02 0,01 0,04 0,01 0,08 0,00 0,00 0,07 0,00 
203 0,00 0,00 0,00 0,01 0,13 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
205 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
207 0,11 0,10 0,16 0,23 0,20 0,15 0,13 0,50 0,20 0,27 
209 0,34 0,17 0,29 0,02 0,17 0,11 0,12 0,12 0,18 0,13 
211 0,02 0,00 0,00 0,01 0,22 0,00 0,20 0,00 0,13 0,00 
213 0,13 0,42 0,04 0,01 0,00 0,00 0,03 0,00 0,05 0,30 
215 0,31 0,27 0,43 0,63 0,23 0,18 0,52 0,38 0,32 0,15 
217 0,07 0,02 0,04 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,07 
219 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,05 0,00 0,00 0,00 0,02 
221 0,00 0,00 0,00 0,04 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
           
 INRA035           
     N 31 26 41 46 43 41 48 49 41 30 
102 0,21 0,00 0,18 0,32 0,16 0,26 0,06 0,00 0,07 0,08 
104 0,69 0,89 0,59 0,67 0,74 0,68 0,93 0,91 0,71 0,63 
106 0,00 0,00 0,00 0,00 0,04 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
110 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,06 0,00 0,00 0,05 0,23 
114 0,00 0,00 0,00 0,00 0,06 0,00 0,00 0,00 0,10 0,05 
120 0,10 0,12 0,23 0,01 0,00 0,00 0,00 0,09 0,07 0,00 
122 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 
           
INRA005           
     N 31 26 41 46 43 41 48 51 42 30 
139 0,27 0,40 0,07 0,47 0,07 0,16 0,30 0,15 0,13 0,03 
141 0,44 0,35 0,60 0,30 0,63 0,42 0,58 0,49 0,67 0,67 
143 0,24 0,25 0,33 0,23 0,30 0,43 0,06 0,13 0,20 0,30 
145 0,05 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,05 0,00 0,00 0,00 
147 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,24 0,00 0,00 
           
BM1818           
     N 31 26 40 46 42 37 45 54 38 30 
256 0,00 0,00 0,00 0,00 0,07 0,26 0,07 0,00 0,00 0,00 
258 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,08 0,13 0,00 0,00 0,00 
260 0,40 0,39 0,14 0,09 0,43 0,04 0,36 0,31 0,17 0,20 
262 0,19 0,14 0,11 0,02 0,01 0,05 0,10 0,00 0,16 0,17 
264 0,29 0,31 0,54 0,32 0,45 0,57 0,30 0,69 0,61 0,63 
266 0,08 0,17 0,18 0,16 0,01 0,00 0,00 0,00 0,07 0,00 
268 0,03 0,00 0,04 0,41 0,02 0,00 0,04 0,00 0,00 0,00 
           
CSSM66           
     N 31 26 41 46 43 41 46 53 39 30 
179 0,05 0,02 0,02 0,03 0,08 0,00 0,20 0,43 0,08 0,15 
181 0,02 0,33 0,05 0,05 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 
183 0,37 0,21 0,38 0,04 0,17 0,00 0,13 0,01 0,27 0,03 
185 0,18 0,19 0,05 0,11 0,26 0,01 0,15 0,32 0,09 0,10 
187 0,10 0,06 0,23 0,12 0,08 0,00 0,20 0,13 0,15 0,02 
189 0,15 0,12 0,04 0,29 0,20 0,04 0,10 0,04 0,00 0,43 
191 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,05 0,00 0,00 0,00 
193 0,03 0,00 0,17 0,08 0,13 0,77 0,07 0,00 0,24 0,23 
195 0,08 0,00 0,00 0,13 0,01 0,00 0,00 0,00 0,03 0,00 
197 0,03 0,08 0,06 0,14 0,07 0,17 0,11 0,05 0,14 0,03 
199 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 
           
 ETH152           
     N 31 26 39 46 43 37 48 54 41 29 
195 0,24 0,23 0,06 0,34 0,22 0,23 0,16 0,08 0,23 0,31 
197 0,27 0,29 0,24 0,17 0,34 0,42 0,26 0,49 0,44 0,43 
199 0,29 0,06 0,21 0,01 0,01 0,31 0,35 0,40 0,21 0,02 
201 0,07 0,25 0,44 0,11 0,11 0,04 0,06 0,03 0,04 0,17 
203 0,02 0,14 0,05 0,20 0,06 0,00 0,03 0,00 0,05 0,00 
205 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
207 0,11 0,04 0,00 0,17 0,24 0,00 0,14 0,00 0,04 0,07 
           
HEL1           
     N 31 26 41 46 43 40 46 54 41 29 
101 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
103 0,10 0,10 0,13 0,01 0,04 0,00 0,35 0,00 0,02 0,03 
105 0,31 0,17 0,29 0,42 0,49 0,34 0,48 0,50 0,40 0,22 
107 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,07 0,00 0,19 
109 0,05 0,00 0,15 0,00 0,00 0,03 0,00 0,12 0,04 0,00 
111 0,10 0,25 0,17 0,16 0,12 0,20 0,07 0,31 0,12 0,19 
113 0,44 0,42 0,26 0,39 0,35 0,44 0,11 0,01 0,42 0,36 
115 0,00 0,06 0,00 0,01 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
           
HEL13           
     N 31 26 40 36 33 36 41 51 40 30 
178 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,05 0,00 
182 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 
184 0,13 0,06 0,04 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 
186 0,03 0,02 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
188 0,23 0,44 0,70 0,26 0,30 0,22 0,23 0,35 0,14 0,35 
190 0,45 0,06 0,01 0,07 0,09 0,00 0,17 0,05 0,21 0,00 
192 0,11 0,40 0,25 0,57 0,59 0,76 0,59 0,58 0,60 0,65 
194 0,03 0,02 0,00 0,06 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 
196 0,00 0,00 0,00 0,04 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
           
 HEL9             
     N 31 26 41 46 43 40 47 54 42 30 
143 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
147 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
149 0,00 0,00 0,00 0,00 0,06 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
151 0,03 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 
153 0,44 0,40 0,33 0,32 0,38 0,59 0,35 0,19 0,31 0,52 
155 0,02 0,19 0,15 0,00 0,06 0,00 0,01 0,07 0,04 0,27 
157 0,00 0,00 0,01 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
159 0,05 0,04 0,00 0,01 0,07 0,06 0,00 0,00 0,00 0,07 
161 0,19 0,17 0,10 0,25 0,08 0,03 0,02 0,09 0,02 0,05 
163 0,11 0,12 0,16 0,14 0,14 0,24 0,19 0,05 0,54 0,00 
165 0,02 0,02 0,05 0,14 0,06 0,09 0,03 0,00 0,05 0,00 
167 0,07 0,06 0,21 0,00 0,08 0,00 0,30 0,55 0,01 0,00 
169 0,07 0,00 0,00 0,10 0,06 0,00 0,10 0,05 0,01 0,00 
171 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,10 
           
 ILSTS006           
     N 31 25 39 46 43 37 44 50 40 30 
285 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,15 0,00 0,00 0,00 0,02 
287 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,31 0,00 0,00 0,00 0,03 
289 0,11 0,00 0,06 0,14 0,16 0,04 0,24 0,43 0,14 0,02 
291 0,13 0,10 0,15 0,35 0,01 0,00 0,07 0,11 0,11 0,08 
293 0,21 0,18 0,41 0,16 0,24 0,39 0,33 0,28 0,34 0,27 
295 0,23 0,08 0,06 0,24 0,27 0,11 0,13 0,01 0,23 0,20 
297 0,21 0,42 0,26 0,08 0,22 0,00 0,21 0,04 0,19 0,38 
299 0,05 0,02 0,00 0,02 0,01 0,00 0,00 0,13 0,00 0,00 
301 0,02 0,20 0,05 0,01 0,07 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00 
303 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
305 0,03 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
           
INRA032           
     N 31 26 39 46 43 37 43 49 36 30 
172 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 
176 0,02 0,04 0,23 0,00 0,01 0,05 0,05 0,10 0,07 0,00 
178 0,15 0,15 0,18 0,23 0,27 0,64 0,07 0,60 0,36 0,68 
180 0,37 0,65 0,53 0,58 0,36 0,07 0,48 0,30 0,49 0,32 
182 0,23 0,14 0,05 0,14 0,01 0,24 0,36 0,00 0,06 0,00 
184 0,10 0,02 0,01 0,05 0,16 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
186 0,15 0,00 0,00 0,00 0,19 0,00 0,04 0,00 0,03 0,00 
           
INRA037           
     N 31 26 39 46 43 37 45 54 38 25 
114 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
118 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00 0,00 
120 0,11 0,02 0,31 0,01 0,12 0,05 0,03 0,00 0,13 0,06 
124 0,00 0,00 0,00 0,00 0,11 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 
126 0,21 0,00 0,05 0,00 0,06 0,37 0,03 0,06 0,09 0,00 
128 0,10 0,04 0,09 0,15 0,07 0,00 0,10 0,00 0,00 0,06 
130 0,16 0,19 0,05 0,00 0,01 0,00 0,04 0,06 0,03 0,44 
132 0,34 0,75 0,46 0,59 0,56 0,30 0,73 0,54 0,68 0,40 
134 0,03 0,00 0,03 0,00 0,01 0,00 0,04 0,00 0,03 0,00 
136 0,02 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,33 0,00 0,00 
138 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,26 0,00 0,00 0,00 0,00 
140 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,01 0,00 0,00 
142 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 
144 0,02 0,00 0,01 0,04 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
146 0,00 0,00 0,00 0,21 0,05 0,00 0,00 0,00 0,03 0,04 
           
INRA063           
     N 31 26 41 46 43 36 44 51 42 30 
173 0,03 0,02 0,00 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00 0,00 
175 0,53 0,35 0,54 0,65 0,45 0,19 0,49 0,12 0,43 0,15 
177 0,24 0,27 0,24 0,24 0,38 0,58 0,41 0,81 0,46 0,68 
179 0,03 0,06 0,00 0,01 0,07 0,11 0,07 0,00 0,00 0,00 
181 0,07 0,17 0,09 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,04 0,00 
183 0,10 0,02 0,11 0,10 0,09 0,08 0,03 0,07 0,07 0,17 
185 0,00 0,12 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
           
                      
 BTA1         
LOKUS POPULAATIO               
Alleeli AY FR ISK IST JA JER KHA LSK PSK UH 
 AGLA17 
               N 39 40 34 40 50 39 31 40 28 30 
233 0,03 0,08 0,02 0,06 0,00 0,04 0,02 0,01 0,00 0,03 
239 0,96 0,93 0,99 0,94 0,99 0,96 0,98 0,99 0,91 0,93 
241 0,01 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,09 0,03 
 
          DIK1044 
               N 39 40 38 38 50 39 31 40 28 30 
146 0,00 0,00 0,00 0,13 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00 
150 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,07 
152 0,12 0,05 0,09 0,01 0,06 0,12 0,03 0,03 0,04 0,03 
154 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 
156 0,00 0,00 0,00 0,05 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,30 
158 0,09 0,31 0,07 0,03 0,16 0,56 0,08 0,30 0,23 0,13 
160 0,50 0,40 0,50 0,55 0,16 0,24 0,18 0,25 0,55 0,17 
162 0,13 0,05 0,07 0,03 0,39 0,00 0,47 0,35 0,11 0,23 
164 0,14 0,05 0,17 0,00 0,19 0,00 0,00 0,04 0,02 0,00 
166 0,00 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
168 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
170 0,03 0,14 0,11 0,16 0,04 0,08 0,21 0,03 0,05 0,07 
 
          DIK5019 
               N 38 40 35 37 50 39 31 40 27 29 
211 0,00 0,00 0,10 0,00 0,12 0,00 0,27 0,00 0,00 0,00 
213 0,50 0,13 0,24 0,20 0,36 0,04 0,32 0,31 0,15 0,41 
215 0,03 0,14 0,04 0,03 0,22 0,01 0,03 0,09 0,02 0,40 
217 0,04 0,01 0,09 0,31 0,00 0,10 0,00 0,04 0,06 0,03 
219 0,05 0,09 0,09 0,18 0,01 0,00 0,27 0,01 0,00 0,05 
221 0,04 0,10 0,31 0,05 0,25 0,04 0,07 0,21 0,32 0,00 
225 0,00 0,03 0,03 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
227 0,34 0,36 0,10 0,23 0,04 0,14 0,03 0,34 0,46 0,03 
229 0,00 0,11 0,00 0,00 0,00 0,67 0,00 0,00 0,00 0,07 
231 0,00 0,04 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
 
          BMS2321 
               N 38 40 34 37 50 35 31 39 28 30 
156 0,04 0,01 0,03 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 
158 0,65 0,54 0,43 0,82 0,51 0,77 0,89 0,41 0,59 0,60 
160 0,01 0,01 0,04 0,00 0,00 0,01 0,00 0,21 0,05 0,35 
162 0,24 0,23 0,24 0,08 0,29 0,00 0,05 0,21 0,18 0,03 
164 0,05 0,15 0,00 0,01 0,07 0,09 0,00 0,01 0,00 0,00 
166 0,00 0,03 0,04 0,08 0,00 0,07 0,07 0,00 0,00 0,02 
168 0,01 0,04 0,22 0,00 0,13 0,06 0,00 0,15 0,18 0,00 
 
          DIK4591 
               N 39 40 37 24 49 35 30 38 26 29 
200 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,05 
204 0,00 0,00 0,04 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
208 0,00 0,00 0,00 0,06 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,03 
210 0,00 0,05 0,00 0,15 0,00 0,00 0,17 0,00 0,00 0,03 
212 0,01 0,20 0,50 0,02 0,14 0,00 0,02 0,20 0,12 0,02 
214 0,97 0,63 0,46 0,69 0,84 0,87 0,78 0,75 0,89 0,85 
216 0,01 0,13 0,00 0,08 0,00 0,13 0,03 0,01 0,00 0,02 
218 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,04 0,00 0,00 
 
           SOD1 
               N 37 40 36 35 49 39 31 40 27 30 
155 0,22 0,00 0,00 0,06 0,14 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 
157 0,00 0,14 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,26 0,06 0,00 
161 0,37 0,38 0,53 0,54 0,41 0,09 0,15 0,18 0,30 0,45 
165 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
167 0,19 0,16 0,19 0,11 0,11 0,28 0,07 0,14 0,41 0,10 
169 0,08 0,13 0,10 0,00 0,10 0,55 0,42 0,10 0,07 0,13 
171 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,03 0,00 0,09 0,00 
173 0,12 0,20 0,11 0,27 0,22 0,08 0,34 0,04 0,06 0,32 
179 0,03 0,00 0,06 0,00 0,00 0,00 0,00 0,29 0,00 0,00 
189 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
                      
 BTA20         
LOKUS POPULAATIO               
Alleeli AY FR ISK IST JA JER KHA LSK PSK UH 
AGLA29 
               N 40 40 31 36 50 39 32 40 25 30 
158 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
165 0,00 0,00 0,00 0,03 0,06 0,00 0,00 0,03 0,10 0,22 
167 0,10 0,23 0,07 0,03 0,24 0,01 0,30 0,18 0,40 0,08 
169 0,08 0,04 0,03 0,10 0,00 0,13 0,00 0,08 0,02 0,00 
171 0,30 0,10 0,10 0,03 0,09 0,41 0,16 0,13 0,18 0,12 
173 0,05 0,04 0,16 0,06 0,29 0,00 0,00 0,21 0,00 0,05 
175 0,26 0,26 0,21 0,10 0,16 0,28 0,36 0,20 0,02 0,37 
177 0,00 0,00 0,03 0,22 0,13 0,12 0,02 0,01 0,00 0,17 
179 0,21 0,34 0,24 0,44 0,03 0,05 0,17 0,18 0,24 0,00 
181 0,00 0,00 0,16 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,04 0,00 
 
          BM713 
               N 40 40 30 39 50 39 32 40 26 30 
117 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
121 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 
127 0,51 0,61 0,58 0,50 0,29 0,04 0,75 0,35 0,46 0,27 
128 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
129 0,33 0,18 0,22 0,32 0,71 0,31 0,09 0,48 0,46 0,20 
130 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
131 0,14 0,14 0,15 0,00 0,00 0,64 0,03 0,13 0,00 0,32 





          
 
  BMS117 
               N 32 39 31 39 48 37 27 40 24 29 
125 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
127 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
129 0,00 0,00 0,00 0,06 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
131 0,45 0,49 0,45 0,32 0,60 0,53 0,26 0,66 0,42 0,33 
133 0,28 0,32 0,31 0,50 0,00 0,30 0,32 0,18 0,50 0,12 
135 0,17 0,15 0,11 0,10 0,13 0,01 0,15 0,14 0,00 0,31 
137 0,06 0,00 0,11 0,00 0,21 0,00 0,26 0,01 0,04 0,00 
139 0,02 0,03 0,02 0,00 0,04 0,00 0,02 0,01 0,04 0,00 
141 0,02 0,01 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 
143 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,22 
145 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,16 0,00 0,00 0,00 0,00 
 
          BMS1128 
               N 40 40 31 38 50 39 32 40 26 29 
109 0,00 0,00 0,05 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
111 0,00 0,00 0,03 0,00 0,03 0,00 0,28 0,04 0,02 0,00 
113 0,01 0,05 0,13 0,13 0,00 0,00 0,00 0,06 0,04 0,29 
115 0,00 0,01 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,05 
117 0,06 0,05 0,03 0,15 0,46 0,21 0,02 0,01 0,06 0,29 
119 0,53 0,74 0,61 0,65 0,42 0,73 0,48 0,76 0,81 0,36 
121 0,38 0,15 0,13 0,08 0,09 0,06 0,22 0,06 0,08 0,00 
123 0,03 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,05 0,00 0,00 
 
           BMS1754 
               N 40 40 31 38 50 39 32 40 26 30 
137 0,26 0,08 0,10 0,00 0,06 0,36 0,13 0,00 0,31 0,02 
139 0,38 0,29 0,16 0,47 0,31 0,30 0,34 0,19 0,14 0,13 
141 0,36 0,55 0,68 0,34 0,35 0,35 0,52 0,70 0,48 0,80 
143 0,00 0,00 0,05 0,00 0,00 0,00 0,02 0,10 0,02 0,05 
145 0,00 0,09 0,00 0,18 0,28 0,00 0,00 0,00 0,06 0,00 
146 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
148 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 
150 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
 
           BMS2361 
               N 40 40 31 39 50 39 31 40 26 28 
136 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
138 0,00 0,01 0,00 0,12 0,12 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
140 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
142 0,00 0,11 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00 0,01 0,14 0,02 
144 0,01 0,03 0,00 0,01 0,07 0,00 0,27 0,00 0,00 0,00 
146 0,01 0,05 0,00 0,06 0,37 0,00 0,00 0,04 0,00 0,14 
148 0,19 0,09 0,23 0,53 0,00 0,63 0,37 0,15 0,12 0,20 
150 0,34 0,35 0,37 0,14 0,17 0,26 0,24 0,44 0,23 0,16 
152 0,20 0,36 0,19 0,10 0,22 0,00 0,08 0,30 0,50 0,11 
154 0,24 0,00 0,03 0,00 0,05 0,00 0,00 0,06 0,00 0,00 
156 0,01 0,00 0,16 0,01 0,00 0,12 0,03 0,00 0,02 0,14 
158 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,23 
 
          BMS2461 
               N 37 35 24 5 45 32 28 33 18 27 
131 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
133 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
136 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,07 
138 0,61 0,40 0,17 0,20 0,10 0,00 0,04 0,12 0,08 0,04 
140 0,04 0,01 0,04 0,20 0,00 0,00 0,09 0,44 0,44 0,17 
141 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
142 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 0,13 0,03 0,06 0,00 
144 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 
146 0,07 0,10 0,21 0,10 0,12 0,03 0,46 0,00 0,06 0,09 
149 0,26 0,29 0,29 0,40 0,23 0,91 0,14 0,35 0,36 0,48 
151 0,03 0,06 0,19 0,00 0,52 0,06 0,07 0,03 0,00 0,04 
153 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 
157 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,02 
159 0,00 0,14 0,00 0,00 0,00 0,00 0,04 0,00 0,00 0,00 
163 0,00 0,00 0,00 0,10 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
167 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,09 
170 0,00 0,00 0,06 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 
 
           DIK2695 
               N 39 40 31 39 50 39 32 40 26 30 
224 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
228 0,00 0,00 0,00 0,06 0,14 0,00 0,00 0,01 0,00 0,07 
230 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
232 0,00 0,00 0,00 0,00 0,04 0,03 0,00 0,01 0,00 0,00 
234 0,10 0,15 0,31 0,26 0,00 0,01 0,13 0,26 0,12 0,38 
236 0,03 0,20 0,02 0,10 0,04 0,00 0,02 0,13 0,17 0,02 
238 0,67 0,59 0,47 0,54 0,55 0,96 0,69 0,45 0,56 0,48 
240 0,19 0,03 0,11 0,04 0,19 0,00 0,17 0,14 0,15 0,05 
242 0,00 0,00 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
245 0,01 0,04 0,07 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
 
          DIK4835 
               N 39 36 31 36 47 39 32 40 26 30 
207 0,28 0,00 0,00 0,00 0,00 0,05 0,00 0,00 0,00 0,00 
211 0,00 0,03 0,11 0,00 0,00 0,00 0,02 0,04 0,08 0,00 
215 0,10 0,21 0,02 0,00 0,00 0,00 0,06 0,01 0,00 0,02 
219 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
221 0,09 0,06 0,08 0,03 0,07 0,64 0,13 0,00 0,00 0,00 
223 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 
227 0,32 0,35 0,61 0,46 0,56 0,05 0,50 0,63 0,35 0,53 
229 0,08 0,08 0,10 0,22 0,00 0,00 0,00 0,11 0,17 0,00 
231 0,12 0,26 0,02 0,10 0,00 0,00 0,09 0,11 0,19 0,13 
233 0,01 0,00 0,03 0,10 0,36 0,03 0,20 0,09 0,17 0,27 
235 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,05 
237 0,00 0,01 0,03 0,00 0,00 0,23 0,00 0,01 0,00 0,00 
239 0,00 0,00 0,00 0,10 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 
 
          GHRPromS 
               N 40 39 31 38 50 39 32 40 26 30 
203 0,00 0,00 0,00 0,03 0,20 0,00 0,00 0,00 0,00 0,27 
209 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,06 0,00 0,00 0,00 
211 0,00 0,00 0,00 0,07 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
213 0,03 0,04 0,05 0,04 0,00 0,00 0,17 0,16 0,04 0,23 
215 0,94 0,62 0,73 0,78 0,45 0,99 0,67 0,71 0,69 0,50 
217 0,03 0,14 0,00 0,07 0,00 0,00 0,02 0,01 0,06 0,00 
219 0,00 0,00 0,10 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 











               N 39 40 31 32 49 39 32 40 26 30 
171 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
173 1,00 0,86 0,90 0,92 0,75 0,51 0,67 0,94 0,71 0,87 
175 0,00 0,14 0,10 0,08 0,05 0,49 0,33 0,06 0,29 0,13 
177 0,00 0,00 0,00 0,00 0,20 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
 
           
NRDIKM033 
               N 39 40 28 28 49 39 30 30 15 26 
302 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
306 0,03 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,03 0,00 
310 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,17 
336 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
345 0,49 0,13 0,23 0,27 0,00 0,40 0,23 0,23 0,23 0,42 
347 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 
349 0,00 0,00 0,00 0,00 0,07 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
351 0,00 0,05 0,00 0,00 0,00 0,00 0,22 0,00 0,00 0,00 
353 0,00 0,01 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
355 0,03 0,05 0,07 0,00 0,20 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 
356 0,00 0,00 0,00 0,07 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
357 0,08 0,20 0,34 0,18 0,53 0,09 0,17 0,10 0,40 0,40 
358 0,00 0,00 0,00 0,05 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
359 0,26 0,31 0,21 0,05 0,06 0,23 0,03 0,38 0,17 0,00 
360 0,00 0,00 0,00 0,09 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
361 0,08 0,13 0,04 0,20 0,08 0,28 0,35 0,07 0,17 0,00 
362 0,00 0,00 0,00 0,04 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
363 0,01 0,13 0,09 0,05 0,00 0,00 0,00 0,12 0,00 0,00 
365 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,05 0,00 0,00 
 
          TGLA153 
               N 39 40 30 39 50 38 32 40 26 29 
134 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
138 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
140 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
142 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00 0,00 
144 0,18 0,41 0,23 0,21 0,37 0,20 0,27 0,23 0,15 0,28 
146 0,47 0,28 0,25 0,46 0,36 0,05 0,44 0,15 0,29 0,03 
153 0,06 0,10 0,18 0,26 0,27 0,00 0,14 0,14 0,31 0,29 
157 0,08 0,00 0,05 0,03 0,00 0,01 0,02 0,11 0,00 0,26 
159 0,15 0,20 0,05 0,05 0,00 0,71 0,14 0,18 0,14 0,00 
161 0,03 0,00 0,10 0,00 0,00 0,00 0,00 0,03 0,00 0,02 
172 0,01 0,00 0,07 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,02 0,12 
174 0,01 0,00 0,07 0,00 0,00 0,00 0,00 0,15 0,10 0,00 
176 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 
 
           TGLA304 
               N 38 33 18 35 45 38 29 29 23 24 
106 0,46 0,27 0,69 0,37 0,69 0,79 0,36 0,79 0,65 0,44 
108 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 0,04 0,00 
110 0,01 0,03 0,06 0,06 0,10 0,00 0,29 0,00 0,04 0,00 
112 0,24 0,53 0,11 0,23 0,20 0,03 0,12 0,16 0,11 0,48 
114 0,29 0,17 0,14 0,30 0,01 0,18 0,22 0,03 0,15 0,08 
116 0,00 0,00 0,00 0,04 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
119 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
121 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
123 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
 
           UMBTL78 
               N 39 40 31 38 50 39 32 40 26 30 
221 0,00 0,00 0,00 0,00 0,34 0,00 0,00 0,00 0,12 0,03 
223 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,25 
225 0,00 0,00 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
227 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,13 
230 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 
232 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,37 0,00 0,00 0,00 0,00 
234 0,62 0,75 0,57 0,68 0,30 0,50 0,61 0,78 0,65 0,57 
236 0,01 0,01 0,00 0,07 0,06 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 
238 0,32 0,14 0,18 0,08 0,05 0,00 0,27 0,14 0,04 0,00 
240 0,00 0,04 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,01 0,00 0,02 
242 0,00 0,06 0,00 0,09 0,04 0,12 0,00 0,01 0,04 0,00 
244 0,00 0,00 0,03 0,00 0,18 0,00 0,08 0,01 0,00 0,00 
246 0,05 0,00 0,05 0,08 0,00 0,00 0,02 0,00 0,08 0,00 
248 0,00 0,00 0,11 0,00 0,00 0,00 0,02 0,01 0,00 0,00 
250 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 
252 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,08 0,00 
256 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 
 
 
